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  Diabetes  Mellitus  (DM)  is  a  metabolic  disorder  of  multiple  etiology 
characterized  by  chronic  hyperglycemia with  disturbances  in  carbohydrate,  fat  and 
protein  metabolism  resulting  from  defects  in  insulin  secretion  by  the  endocrine 
pancreas and/or  insulin responsiveness on the target tissues such as skeletal muscle, 
adipose tissue, brain and  liver (WHO, 1999).  Insulin  is a hormone produced by the β‐
cells of  the endocrine pancreas whose main action  is  to  lower plasma glucose  levels 







  According to the  International Diabetes Federation  (IDF), 386.7 million people 
were  affected  by  DM  in  2014  (8.3% worldwide  prevalence).  The  prevalence  of  the 
disease  is  expected  to  rise  to  592  million  by  2035  (10.1%  prevalence)  reaching 
worldwide pandemic magnitudes. This presumes an  increase of 55% of cases  in  two 
decades.  By  2014,  diabetes  has  caused  4.9 million  deaths  (every  seven  seconds  a 
person dies  from diabetes)  (Figure 2).  It  is  important  to highlight  that  there are  still 
179.2 million people with DM undiagnosed, which represents 50% of people suffering 
DM  (Figure  2).  Consistent  with  the  World  Health  Organization  (WHO)  data,  this 
alarming increase in the incidence of DM is mainly due to the augmentation of T2DM 
cases in most of the countries. Interestingly, the age of onset of this disease shows an 
increasing  trend  towards younger people developing DM  (the highest percentage of 















are  undiagnosed.  Frighteningly,  Europe  has  the  highest  prevalence  of  children with 








  The total global budget for DM  is estimated  in 612.2 USD billion  in healthcare 
expenses (11% of total spending on adults)  in 2014. Worryingly, Europe assumes 24% 
of worldwide  expenditure  reaching  116  EUR  billion  in  2014. Of  note,  Spanish  total 
direct annual cost of DM was 5,809 EUR million, representing 8.2% of the total country 
health expenditure (overall healthcare cost per person with DM is approximately 3,000 












risk  of  long‐term  problems.  To  prevent  these  complications  is  required  a  glycemic 
control. Current WHO diagnostic criteria (World Health Organization, 2006) for DM are 
fasting  plasma  glucose  (FPG)  values  ≥126  mg/dl;  plasma  glucose  levels  after  oral 
glucose tolerance test (OGTT) 200 mg/dl 2 hours after 75 grams of glucose intake and 
A1C cut point ≥6.5%. 
  People  with  DM  have  an  increased  risk  of  developing  a  number  of  serious 
health problems. Consistently, chronic hyperglycemia, or high blood glucose  levels,  is 
associated with polyuria  (increased urinary  frequency), polydipsia  (chronic excessive 










 Retinopathy,  an  important  cause  of  blindness  resulting  of  long‐term 








  Nephropathy  causing  renal  failure. About  50% of  T1DM patients  and 
35% of T2DM patients develop evidence of diabetic kidney disease over the course of 
their lifetime (De Boer, 2014). 
  Peripheral  neuropathy  (nerve  damage)  with  risk  of  foot  ulcers, 
amputations and Charcot joints (progressive degeneration of a weight bearing joint, a 
process  marked  by  bone  destruction)  and  autonomic  neuropathy  leading  to 
gastrointestinal,  genitourinary  and  cardiovascular  symptoms  and  sexual dysfunction. 
Prevalence of neuropathy is 7% at 1 year, increasing to 50% after 25 years of disease.  
 Frighteningly,  patients  with  DM  have  an  increased  incidence  of 
artherosclerotic  cardiovascular,  peripheral  arterial  and  cerebrovascular  disease. 
Hypertension and abnormalities in lipoprotein metabolism are often found in diabetic 
people.  Altogether,  increases  the  risk  of  heart  disease  and  stroke.  It  has  been 
estimated  that  37‐42%  of  all  ischemic  strokes  in  both  African  Americans  and 
caucasians  are  attributable  to  the  effects  of  DM  alone  or  in  combination  with 
hypertension.  The  prevalence  of  heart  disease  or  stroke  in  patients  with  DM  is 
approximately 33.7% and it is responsible of 50% deaths of diabetic patients (Morrish 
et al., 2001). The peripheral vascular disease  incidence  is about 26%  in patients with 
DM aged ≥ 30 years (http://www.clevelandclinicmeded.com).  
 In  the  most  severe  cases,  life‐threatening  consequences  are 
hyperglycemia  with  ketoacidosis  (DKA,  high  concentrations  of  ketone  bodies)  or 
nonketotic  hyperosmolar  syndrome  (HHS),  which  leads  to  coma  and,  presumably, 
death without an effective treatment (Figure 3). Prevalence of DKA in T1DM youth was 





is  less  than 1  case per 1000 person‐years, making  it  significantly  less  common  than 




  Over  the  last  eight  decades,  several  epidemiological  studies  have  revealed  a 
connection  between  T2DM  and  several  types  of  cancer  (Joost,  2014;  Joslin  et  al., 
1959; Kessler, 1970; Vigneri et al., 2009). T2DM is associated with increased risk by 20‐
50%  for different  types of  cancers  such  as  cancer of pancreas  (Burney  et al., 2014; 










  Of  particular  interest  are  the  Pancreatic  Neuroendocrine  Tumors  (PNETs),  a 
group of endocrine  tumors  arising  in  the pancreas  that  account  for 3%  to 5% of  all 
pancreatic malignancies.  PNETs  incidence  is  lower  than  1  per  100,000  persons  per 
year, with slightly more males being affected than females. However, this incidence is 
higher  in  autopsy  studies,  ranging  from  0.8%  to  10%  suggesting  that  these  tumors 
frequently  go  unnoticed  and  people  harbor  asymptomatic  PNETs. Moreover,  PNETs 
incidence  increases  with  advancing  age,  with  a  peak  reported  in  the  6th  and  7th 
decades  of  life.  The  average  age  at  diagnosis  was  58.5  years.  Most  PNETs  are 
apparently  indolent  obstructing  its  diagnostic with  better  prognosis  than  the more 
common pancreatic exocrine tumors. Nevertheless, overall 5‐year survival rate is only 
about  42%  (Garcia‐Carbonero  et  al.,  2010;  Halfdanarson  et  al.,  2008;  SEER  Cancer 
Statistics Review, 2014). Nonetheless, PNETs  are  the most  common neuroendocrine 
tumors  (Yao et al., 2008). PNETs are  frequently  classified  into 1)  functioning  tumors 
including  insulinomas,  gastrinomas,  VIPomas,  somastitonomas,  glucagonomas  and 
other  syndromes  as multiple  endocrine  neoplasia  syndrome  type  1  (MEN1) whose 
main  characteristic  is  the hormonal overproduction;  and 2) non‐functioning  tumors, 
that  represents 15% of PNETs and comprise a  large group of neoplasms  that do not 
produce syndromes of hormonal excess (Ro et al., 2013). The behavior of these types 
of cancers is highly variable and range from benign to extremely aggressive; therefore, 
it  is  very  important  to  increase  the  understanding  and  the  recognition  of  efficient 
treatment  strategies.  In  this  context,  up  to  45%  of  the  pancreatic  cancer  cases  can 
present as new‐onset diabetes (Jemal et al., 2006; Niederhuber et al., 1995). 
  A  temporal  or  a  causal  relationship  between  diabetes  and  cancer  has  been 
difficult to established (Chari et al., 2008; Li et al., 2012) given the late appearance of 
symptoms  of  pancreatic  cancer  (approximately  10  years  are  needed  to  diagnose 
symptomatic pancreatic cancer) (Pezzilli et al., 2009; Pezzilli and Pagano, 2013). Most 
of  the  epidemiological  data  supporting  the  association  between  diabetes  and 
pancreatic cancer have been generated  in cohort and case‐control studies and meta‐
analyses  (Everhart and Wright, 1995; Huang et al., 2014; Huxley et al., 2005). These 
epidemiological  evidences  point  towards  a  reciprocal  link  between  these  two 




causes:  1)  the  possible  use  of  recent  onset  diabetes  as  a marker  of  the  disease,  in 
particular,  as  a  specific  marker  of  pancreatic  cancer,  and  2)  the  selection  of  a 
population at risk for development of pancreatic cancer.  







factors  such  as  advanced  age  (individuals  aged  55  years  and  older),  sex  (men  have 
slightly higher risk than women), ethnicity (African Americans are more vulnerable to 




  Besides  the  common  potential  risk  factors,  pathological  alterations  derived 
from  T2DM  can  also  increase  the  incidence  of  cancer.  The  possible  mechanisms 
underlying  a  direct  link  between  T2DM  and  pancreatic  cancer  involve  inflammatory 
cytokines, chronic oxidative stress, accumulation of advanced glycation end‐products, 
increased  production  of  ROS  and,  subsequent  oxidative  damage  to  DNA  and  other 
biomolecules  (Giovannucci  et  al.,  2010;  Huang  et  al.,  2014;  Vigneri  et  al.,  2009). 
Furthermore,  insulin  resistance  with  compensatory  hyperinsulinemia  and  increased 




2013)  and/or  2)  dysfunction  of  the GTPase‐activating  protein  1  (IQGAP1),  a  growth 
factor and nutrient‐sensor that couples cell growth and division, and regulates glucose‐
stimulated  insulin  secretion  (GSIS)  in  β‐cells. Moreover,  IQGAP1 has been associated 
with  several  carcinomas  and  T2DM  in  humans  (Osman  et  al.,  2013).  Additional 












(Figure  4).  This  form  of DM  has  also  been  known  as  insulin‐dependent  diabetes  or 
juvenile‐onset  diabetes.  The  rate  of  the  autoimmune  attack  is  highly  variable  being 
rapid  mainly  during  childhood,  while  in  adults  is  frequently  found  with  a  slow 
progression. Children and adolescents particularly may manifest ketoacidosis as initial 










or  no  insulin  secretion  as manifested  by  low  or  undetectable  levels  of  plasma  C‐
peptide  (Hother‐Nielsen  et  al.,  1988). A  number  of  pancreatic  autoantigens  play  an 
important  role  as  markers  of  the  autoimmune  injury  in  the  islets  such  as 




the  autoinmune  process  (Pescovitz  et  al.,  2009; Wong  et  al.,  2004).  Specific  T1DM 
diagnosis  criteria  include  the  presence  of  autoantibodies  (e.g  values  considered  as 
positive when  plasma  levels  of GD65  and  AI‐2  autoantibodies  are  greater  than  5.0 
U/mL and 7.5 U/mL, respectively (Huici‐Moreno, 2011) and ketones levels measured in 
urine  or  blood  samples  higher  than  240 mg/dl.  Risk  factors  that  contribute  to  the 
increased incidence of T1DM, in addition to genetic predisposition, are environmental 
factors which  include  viral  infections  (Filippi  and  von Herrath,  2008),  immunizations 
(Hviid  et  al.,  2004),  diet  i.e.  exposition  to  cow´s milk  at  early  age  (Vaarala,  2005), 




the  etiology.  Currently,  the most  widely  used  treatment  requires  insulin  injections 
throughout the patient´s lifespan. 
B. Type  II Diabetes Mellitus  (T2DM)  is a more progressive disease caused by a 
combination  of  resistance  to  insulin  action  and  inadequate  compensatory  insulin 
secretory  response.  Insulin  resistance  supposes  a  reduction  in  peripheral  insulin 
sensitivity  causing  a  decrease  in  glucose  uptake  by  target  tissues  (skeletal muscle, 
adipose tissue, brain and liver) and an increment in hepatic glucose release. As a result, 
β‐cells are subsequently forced to increase insulin production, which produces an early 
phase  of  hyperinsulinemia  to  compensate  circulating  glucose  levels.  In  long‐term,  β 
cells  are  overwhelmed  by  insulin  over‐production,  resulting  in  cell  death.  T2DM 
represents  90‐95%  of  DM  cases  (Figure  4).  It  is  known  as  non‐insulin‐dependent 
diabetes  or  adult‐onset  diabetes,  although  the  number  of  children  diagnosed with 
T2DM is increasing due to a growing incidence of overweight in the young population 
(Dubinina et al., 2014; Macaulay et al., 2014; Rosenbloom et al., 1999; Zeitler et al., 
2014).  At  early  stage  of  the  disease,  hyperglycemia  is  compensated  by  a 
hyperinsulinemia  and  β‐cell  proliferation,  but  in  latter  stages  insulin  secretion  is 
impaired when inflammation and a progressive loss of β‐cell mass occurs (Butler et al., 
2003; Rahier et al., 2008). Overweight (Body Mass Index‐BMI‐ ≥25‐30 kg/m2) or obese 
(BMI  ≥30  kg/m2)  individuals have a higher  risk  for developing T2DM  compared with 
individuals whose  BMI  is  considered within  the  normal  range  (BMI  18.5‐25  kg/m2). 








BMI≤22kg/m2  (Sattar  and Gill,  2014).  In  T2DM  patients,  ketoacidosis  rarely  appears 
and, when seen,  is due to  infection or stress. T2DM  is often associated with a strong 
genetic  predisposition.  That  is  supported  by  data  such  as:  1)  the  lifetime  risk  of 
developing this disease is 40% for individuals who have one parent which suffer T2DM 





  T2DM  is a progressive disease that  involves a state named prediabetes, which 
usually  is not diagnosed because coursing asymptomatically. Prediabetes means  that 
the blood glucose is higher than normal, but it is not yet high enough to be classified as 
T2DM  being  described  as  a  condition  of  high  risk  of  developing  DM.  In  general, 
prediabetes  is  defined  as  impaired  FPG  in  the  100‐125 mg/dl  range  and  impaired 
glucose tolerance at two‐hours of OGTT with  levels between 140‐199 mg/dl. The A1C 
values are between 5.7‐6.4%. Progression  from prediabetes  to T2DM  is preventable 
with  healthy  lifestyle  changes,  but  without  them  15‐30%  prediabetic  patients  will 





C.  Gestational  Diabetes  (GDM)  has  been  defined  as  any  degree  of  glucose 
intolerance  with  onset  or  first  recognition  during  pregnancy.  Although most  cases 
resolve with  delivery,  the  definition  applied whether  or  not  the  condition  persisted 
after  pregnancy  and  did  not  exclude  the  possibility  that  unrecognized  glucose 
intolerance  may  have  antedated  or  begun  concomitantly  with  the  pregnancy. 
Approximately, GDM  affects  up  to  15%  of  pregnant women  aged  20‐49 worldwide 
(0.6% of global DM cases)  ranging  from 1‐25% depending on  the population  studied 






glucose  intolerance,  GDM  in  previous  pregnancies  and/or  DM  antecedents  in  first 
degree family; and 3) those with a history of large babies (macrosomia), spontaneous 
abortion,  too much amniotic  fluid or high blood pressure. Untreated GDM  can have 






hypoglucemia,  hypocalcemia  and  hyperbilirubinemia  and mother  complications  like 
caesarean  section, obstructed  labour, and pre‐eclampsia.  Importantly, GDM also has 
long‐term  health  impact,  with  10%  of  mothers  with  GDM  developing  T2DM 
immediately following the pregnancy and more than 50% of them will develop T2DM 
within 5‐10  years after  the delivery. Moreover,  infants of women with GDM have a 
higher prevalence of overweight and obesity, and higher risk of developing T2DM later 




  D.1.  Maturity  Onset  Diabetes  of  the  Young  (MODY)  is  associated  with 
monogenic  defects  in  β‐cell  function  and mass which  accounts  for  up  to  2%  of  all 




























































































































































































































































































































































































































activation of the  inflammasome (multiprotein oligomer component of  innate  immune 
system  responsible  for activation of  the  immflamatory processes),  thus enabling  the 
production of mature  interleukin‐1β  (IL‐1β)  (Maedler et al., 2002; Zhou et al., 2010), 
the main cytokine involved in the pathogenesis of T2DM, with an action similar to the 
IL‐1β presents in T1DM (Alexandraki et al., 2006). IL‐1β induces various cytokines and 
chemokines,  including  IL‐6,  IL‐8,  tumor  necrosis  factor  (TNF)  and  monocyte 
chemoattractant protein‐1 (MCP1) that lead to the recruitment of immune cells which 
induce islets dysfunction (Alexandraki et al., 2006; Butcher et al., 2014; Donath, 2014; 
Maedler  et  al.,  2002).  In  the  same  context,  insulin  overproduction  induces 
Endoplasmic  Reticulum  (ER)  Stress  which  also  1)  activates  the  crosstalk  with  the 
inflammasome  triggering  apoptosis  in  the  case  of  prolonged  pathophysiological 
circumstances (Figure 5) (Donath, 2014; Mollereau et al., 2014; Oslowski et al., 2012; 
Zhang et al., 2009) and 2) additionally, has been  involved  in  β‐cell mass decrease.  It 
has been proposed that the increase in proinsulin biosynthesis causes disruption in ER 
homeostasis and accumulation of unfolded and misfolded proinsulin protein in the ER 
lumen which  leads  to ER  stress  (Scheuner et al., 2005).  Failure of  the ER adaptative 
capacity  activates  the  Unfolded  Protein  Response  (UPR),  a  signaling  network 





undergoes  autophosphorylation  leading  the  splicing  of  a  different  isoform  of  the 
transcription factor X‐box protein binding 1 (XBP1) mRNA, which regulates chaperone 
and  endoplasmic‐reticulum‐associated  protein  degradation  (ERAD)  gene  expression. 
Moreover,  IRE1  recruits  TNFα‐receptor‐associated  factor  2  (TRAF2)  which  interacts 
with  cellular  stress  pathways,  JNK  and  Iκβ  kinase  (IKK)  and  activates  them.  These 
inflammatory  kinases  then  phosphorylate  and  activate  downstream  mediators  of 
inflammation.  The  third  branch  of  the  UPR,  the  Activating  Transcription  Factor  6 
(ATF6)  is  also  able  to  activate  NF‐κβ  (Figure  5).  Furthermore,  there  is  a  crosstalk 
between the three branches inducing the production of the inflammatory cytokines IL‐
8,  IL‐6, and MCP1  (Fonseca et al., 2011; Hotamisligil, 2010; Szegezdi et al., 2006).    In 
this  line,  the  proapoptotic  transcription  factor  DNA‐damage‐inducible  transcript  3 
(DDIT3/CHOP) is one of the major mediators of ER stress downstream PERK and ATF6 
branches  (Eizirik  et  al.,  2008;  Song  et  al.,  2008),  leading  to  the  induction  of 
inflammatory  mediators  which,  finally,  activate  both    apoptotic  pathways,  death‐
receptor‐ and mitochondrial‐mediated apoptotic pathways and  their  specific  subsets 
of caspases associated. Caspases 12, 3, 6, 7, 8 and 9 has been observed  in different 











  Another additional  feature  that connets both diabetes  types  is  that  there are 
multiple DM  variations  between  T1DM  and  T2DM  as  diabetes  is  a  chronic,  variable 
progressing and systemic disease. Singularly, T2DM patients often develops a T1DM‐
like phenotype after 20 years of disease by islets autoantibodies detection and insulin 
dependence,  whereas  it  is  well‐known  that  T1DM  patients  show  features  of  the 
metabolic syndrome associated with T2DM after long duration of disease (Thorn et al., 
2005). Latent autoimmune diabetes  in adults  (LADA)  is one  form of diabetes which 
appears to straddle the two major types, T1DM and T2DM. About 20% of the patients 
diagnosed with T2DM may have LADA  (Landin‐Olsson, 2002). LADA  is  found  in about 
10% of  initially non‐insulin‐requiring DM patients, and  it  is  therefore probably more 
prevalent  than  T1DM.  The  usual  features  of  LADA  patients  reported  are  onset  of 
diabetes  greater  than 30  years of  age  (Groop and Pociot,  2014; Groop  et al.,  2006; 
Schloot,  2014),  clinical  presentation masquerading  as  non‐obese  T2DM,  unlikely  to 
have  a  family  history  of  T2DM,  initial  control  of  hyperglycemia with  diet  and  oral 
antidiabetic agents requirement for 6 months after diagnosis, high risk of progression 
to insulin dependency within months, and some features of T1DM such as low fasting 
C‐peptide and positive  for  islet directed antibodies, most often GADA, but  they may 
also  have  other  antibodies  such  as  IA2A,  ICA  and  IAA  (Brahmkshatriya  et  al.,  2012; 
Falorni  and  Calcinaro,  2002;  Itariu  and  Stulnig,  2014;  Pozzilli  and  Di Mario,  2001; 
Zimmet et al., 1999). 
  Considering  that  the  genetic  predisposition  is  an  important  feature  in  T1DM 
and T2DM, genome‐wide association studies (GWAS) have been carried out in the last 

















of the digestive system  in vertebrate animals.  It  is  located behind the stomach  in the 
upper, back part of  the abdomen and  is  surrounded by other organs  including  small 
intestine,  liver,  kidneys  and  spleen. Macroscopically,  the pancreas has  an  elongated 
shape and a yellowish‐pink aspect with a lumpy consistency depending on the level of 
fibrosis  and  fat  accumulation  in  the  organ.  Pancreas  size  depends  on  species, 
increasing with the body size (for example, the volume of a human pancreas is several 










The  pancreas  has  two  main  functions:  an  exocrine  function  that  helps  in 
digestion and an endocrine function that regulates glucose homeostasis. 
The exocrine pancreas represents 95‐99% of the total pancreatic mass, and its 
main  function  is  to  secrete digestive enzymes  to  the duodenum.  It  is organized  into 
acini, clusters composed by acinar cells which secrete enzymes into a complex network 
of ducts (Figure 6). Among the enzymes produced by the acinar cells, the vast majority 
are  proteases  like  chymotrypsinogen,  trypsinogen,  procarboxypeptidases  and 
proelastase which are  released as proenzymes  to avoid auto‐digestion of  the  tissue. 
However,  other  enzymes  such  as  pancreatic  lipase,  pancreatic  α‐amylase, 
ribonucleases  (RNases)  and  desoxyribonucleases  (DNases)  are  secreted  as  active 
enzymes. Moreover, an additional cell type, the centro‐acinar cells (situated closely to 
the ducts) actively secretes the pancreatic juice rich in bicarbonate and mucins. These 




Vater  through  which  the  digestive  enzymes  are  emptied  into  the  duodenum  to 
contribute in food processing (Slack, 1995). 
The endocrine pancreas accounts for approximately 1‐5% of the pancreas. It is 






















































































































































































































to  other  products  such  as  glucagon‐like  peptide‐1  (GLP‐1),  glucagon‐like  peptide‐2 
(GLP‐2) and glicentin. Facing a hyploglycemia  situation,  α‐cells  secrete glucagon  that 
produce  the  stimulation  of  glucose  release  (Figure  7)  and,  consequently,  raising  its 
concentration  in  the bloodstream  through 2 processes: 1) glycogenolysis, process  in 
which  glycogen  is  converted  into  glucose  when  glucagon  binds  to  the  glucagon 
receptors in the hepatocytes and/or 2) gluconeogenesis if glycogen store is not enough 




glucose  uptake  by  somatic  cells  to  reduce  circulating  glucose  levels.  Insulin  is  first 
synthesized  as preproinsulin,  an oligopeptide which  contains  a 24  amino  acid  signal 
peptide.  After  removal  of  this  signal  that  directs  the  translocation  into  the  ER,  the 
incoming proteolityc precursor  is the proinsulin. This biologically  inactive proinsulin  is 
cleaved  into  three parts:  1)  a  carboxy‐terminal A‐chain  (21  amino  acids)  and  2)  the 
amino‐terminal  B‐chain  (30  amino  acids), which  remain  connected  by  two  disulfide 
bonds. These  two chains  forming  the biologically active  insulin molecule  through  the 
action of the cellular endopeptidases, the prohormone convertases (PC1 and PC2) and 
the exoprotease carboxypeptidase E and 3) the central fragment of proinsulin called C 
chain or C‐peptide  (Connecting peptide), which  is  released  together with  insulin  in a 
1:1 molar  ratio  (Orci,  1986).  C‐peptide measurement  is  an  indicator  of  endogenous 
insulin production (to differentiate it from the insulin injected). β‐cells also co‐secrete 




islet  isolation  procedures,  where  zinc‐chelating  dyes  like  dithizone  can  be  used  in 
determining islet yield and purity (Hou et al., 2009; Maske, 1957). 
C.  δ‐cells  release  somatostatin  which  has  two  active  forms  produced  by 
alternative  cleavage  of  a  single  preproprotein,  the  prosomatostatin:  one  of  14 
aminoacid  (SS‐14)  and  other  of  28  amino  acids  (SS‐28).  This  hormone  inhibits  the 
secretion  of  both  insulin  and  glucagon  in  a  paracrine  manner  (Figure  7)  but  also 




significantly  influencing  insulin  secretion  at  basal  and  low  glucose  concentrations 

















































































































































































































































































  Human  islets  are  more  heterogeneous  in  cellular  composition  and, 
moreover,  they  tend  to  contain  fewer  β‐cells  and more  α‐cells  compared  to  rodent 
islets  (Brissova et al., 2005; Cabrera et al., 2006; Grube and Bohn, 1983; Kharouta et 
al.,  2009;  Kim  et  al.,  2009; Morrish  et al.,  2001).  In  human  islets,  α‐,  β‐  and  δ‐cells 
appear to be randomly distributed throughout the islet, although ε‐cells are located at 
the  periphery  (Cabrera  et  al.,  2006;  Kharouta  et  al.,  2009;  Kim  et  al.,  2009).  Adult 
human  islet  is composed by approximately 50% β‐cells, 40% α‐cells, 10% δ‐cells, ≤1% 
PP‐cells and 1% ε‐cells (Brissova et al., 2005; Cabrera et al., 2006; Wierup et al., 2002). 
Because  of  this  distribution, more  than  70%  of  human  β‐cells  have  direct  physical 
contact with other  cell  types  (Steiner et al., 2010). Nevertheless,  small human  islets 
appear  to be  composed mainly of  β‐cells with  a  similar distribution  as mouse  islets 
(Bosco et al., 2010; Kim et al., 2009). Interestingly, human fetal architecture resembles 




the  regions  seems  to be minimal.  It  is  reported  a  greater number of PP‐cells  in  the 
head, of α‐cells in the neck and β‐cells and ε‐cells were evenly distributed between the 
neck,  body  and  tail  (Brissova  et  al.,  2005;  Cabrera  et  al.,  2006;  Stefan  et  al.,  1982; 
Wierup et al., 2014). 
B.  Anatomical relationship with vasculature: 
  Islets are highly vascularized due to their endocrine  function.  Islets receive 7–
10%  of  total  pancreatic  blood  flow  (Jansson  and  Carlsson,  2002).  For  that  reason, 
several studies are trying to demonstrate the relationship between blood vessels and 
the  islets cells.   For  this purpose, some authors  like Cabrera, Kim and Bosco showed 
that all  islets cell types are  in close contact with the blood vessels  in human  islets  in 
contrast with murine  islets where  β‐cells  are  centered  in  the  core  of  the  islet.  This 
determines  a  different microcirculatory  pattern  for  both,  human  and mouse  islets 
being predominantly a core to mantle circulation model in the islets of the rodents but, 




  Understanding  of  molecular  mechanism  of  pancreas  development  and 
maintenance  of  mature  endocrine  fate  of  this  organ  is  an  important  subject  to 
generate promising and innovative diabetes therapies (Ben‐Othman et al., 2013; Cano 








of  transcriptional  factors  in  pancreas  morphogenesis.  In  this  context,  human  and 
mouse  pancreas  organogenesis  is  largely  conserved  sharing  common  features, 
however some crucial differences between these two species during this process have 
been  discovered  thanks  to  studies  in  human  fetal  pancreatic  tissue  (limited  by 
availability  and  ethical  restrictions),  human  β‐cell  lines  or  genome‐wide  analyses  of 
various forms of diabetes (Conrad et al., 2014; Jennings et al., 2013). 
  Pancreas formation initiates between embryonic days (E) 8.5‐9 in mouse and 4 
weeks  of  gestation  (WG)  in  humans,  when  the  endoderm  layer  of  the  developing 




  Subsequent  this endoderm patterning, pancreas morphogenesis  is  subdivided 
into two main waves of development in mouse, the primary and secondary transitions. 
By  contrast,  human  development  lacks  the  first  wave  of  endocrine  cell  formation 
(Figure 8A and B) (Cano et al., 2014; Jennings et al., 2013). 
  A. The primary transition occurs between E9.0‐11.5 in mouse and about the 4‐
7 WG. This period  is marked  for  the emergence of  two  independent primordia  from 
the  foregut  epithelium whose  development  is  temporally  distinct  (Slack,  1995)  and 
received  different  signals  from  their  adjacent  mesoderm‐derived  tissues.  These 
pancreatic buds, the dorsal and ventral primordia, are composed of highly proliferative 
undifferentiated multipotent progenitor  cells  (MPC)  (Gu et al., 2004) which will give 
raise  the different  cell  types of  the mature pancreas.  In  this  first wave of endocrine 
cells  formation, main  cell  subtypes detected are  insulin+ and  insulin+/glucagon+  cells 
(Herrera, 2000). 








becomes down  regulated  in  the endocrine cells and,  finally,  restricted  to  β‐cells  just 












cell function since this transcription factor  is  involved  in normal glucose regulation of 
insulin secretion leading to impaired insulin secretion, hyperglycemia and late onset β‐
cell apoptosis  in heterozygous Pdx1 mice  (Ahlgren et al., 1998; Brissova et al., 2002; 
Johnson  et  al.,  2003)  due  to  defective  respiratory  chain  activity  by  TFAM  down‐
regulation (Gauthier et al., 2004; Gauthier et al., 2009). 
At E11.5,  the gut  tube suffers a  first  rotation which brings  the dorsal and  the 
ventral buds into close proximity for their fusion in a single organ latter at E18.5 on it 
development process. 
B.  At  the  onset  of  the  secondary  transition  (E12.5),  the  segregation  of  the 
pancreatic epithelium  into “tip” or “trunk” domains occurs. Based on  lineage tracing, 
this  second wave of endocrine cells does not  seem  to arise  from  the early primitive 
endocrine  cells  detected  at  E9.5  (Herrera,  2000).  This  stage  is  marked  by  a  high 
proliferation  in  this  epithelium  forming  multiple  protrusions.  The  tip  domain 
represents  the outer cells, meanwhile  the  trunk domain  results  from  the  inner cells. 
Notch  signaling  plays  an  essential  role  in  this  step  promoting  the  trunk  while 
repressing  tip  identity  (Afelik and  Jensen, 2013; Afelik et al., 2012). Cross‐repression 
between  the master  regulators Ptf1a and Nkx6.1/6.2  (NK6 homeobox 1/2) mediates 
tip/trunk compartmentalization, being Ptf1a a promoter for tip domain and Nkx6.16.2 
for trunk domain (Schaffer et al., 2010). During this secondary transition (E13.5‐e16.5), 




2011;  Solar  et  al.,  2009).  The  ductal  versus  endocrine  fate  decision  is  controlled by 
Notch  activity,  but  is  the  pro‐endocrine  basic  helix‐loop‐helix  (bHLH)  transcription 
factor Ngn3 (neurogenin 3) expression that balance the endocrine /ductal phenotype 
during  the  endocrine  cell  differentiation  (Gradwohl  et  al.,  2000;  Johansson  et  al., 
2007). High Notch activity regulates the expression of Hes1 and Sox9 resulting  in the 
repression of Ngn3 that promote the ductal fate (Greenwood et al., 2007). Conversely, 
low  Notch  signaling  promotes  the  expression  of  Sox9  alone  activating  Ngn3 which 

















































































































































































of  α‐cells and  increased  β‐ and  δ‐cells. Futhermore, misexpression of Pax4 or Arx  in 
mature  endocrine  cell  types  induces  α‐to‐β  or  β‐to‐α  conversion  (Collombat  et  al., 
2007;  Collombat  and  Mansouri,  2009;  Courtney  et  al.,  2013).  The  analysis  of  the 
pancreas  of  Pax4‐deficient  animals  demonstrated  that  this  factor  is  an  important 
player in processes underlying β‐cell genesis. Interestingly, co‐ablation of Arx and Pax4 
causes  an  early‐onset  loss  of mature  β‐  and  α‐cells,  concomitantly with  a massive 
increase in δ‐cells (Collombat et al., 2005). 
In  humans,  endocrine  cells  formation  is  slightly  delayed  in  comparison  to 
rodents  (approximately  two  weeks,  probably  due  the  loss  of  the  first  wave  of 
differentiation)  (Jennings  et  al.,  2013).  Nevertheless,  islet‐like  structures  emerges 
earlier  in  human  embryo  development  being  detectable  at  the  end  of  the  first 













Once  islets cells are differentiated  into a specific endocrine  lineage, they must 
maintain their identity. Several transcription factors are involved in the maturation and 
maintenance of the different cell types  into mono‐hormone cells. Focusing  in β‐cells, 
whose main  function  is  insulin  release,  some of  the  crucial  genes necessary  for  the 
activation of  the  Insulin promoter are Pax6, MafA/MafB, NeuroD1/β2, Nkx2.2, Pdx1 
and Pax4. 
  Pax6 expression  is restricted to  islets at birth. Inactivation of this transcription 
factor during development  in mouse embryos  leads  to  a defective  islet morphology 








newborn  mice  develop  glucose  intolerance  (Zhang  et  al.,  2005).  This  phenotype 
suggests that MafA is not necessary for embryonic development, while it is important 
for  the maintenance of  β‐cells mass and  function.  In  relation with  this  idea, MafA  is 






factors,  like  Pdx1  and  NeuroD1,  in  the  induction  of  insulin  and  Glut2  transcription 
(Aramata  et  al.,  2005;  Hang  and  Stein,  2011).  Interestingly,  MAFB  expression  is 
observed in human β‐cells (Dai et al., 2012; Dorrell et al., 2011). 
  The bHLH  transcription  factor NeuroD1/β2  is  required  for β‐cell maturity and 
glucose  responsiveness  (Gu  et  al.,  2010).  After  birth,  its  expression  is  restricted  to 
insulin‐producing  cells.  Knock‐out  NeuroD1/β2 mice  die  of  severe  diabetes  shortly 
after birth;  their  β‐cells are poorly differentiated,  impaired  islets  formation, and  the 
number of β‐cells  is decreased (Naya et al., 1997). Furthermore, mutations  in human 
NEUROD1/β2 have been reported to cause MODY6  (Malecki et al., 1999). This  factor 
also  activates  the  transcription  of  insulin  by  forming  heterodimers  with  the  bHLH 
protein E47 in the insulin promoter (Naya et al., 1995). 
  Nkx2.2  is confined to β‐cells and  its expression  is observed  in mice from early 
stages  of  development,  while  in  human  is  delayed  being  a  significant  difference 
between both species. Only  later  in  this process,  its expression overlaps  (Jennings et 
al., 2013; Sussel, 2012; Sussel et al., 1998). Inactivation of Nkx2.2 in mice results in not 
fully differentiated  β‐cells  (Prado et al., 2004;  Sussel et al., 1998).  Furthermore,  this 
factor binds to the  insulin gene promoter affecting  insulin gene expression  (Cissell et 
al., 2003). 
  Pdx1  is  restricted  to  β‐cells  at  later  stages  of  pancreatic  development  in  a 
second  wave  of  expression  (Bonal  and  Herrera,  2008).  Inactivation  of  Pdx1  in 
transgenic mice results in pancreas agenesis. In this context, mutations in human PDX1 
have  been  associated  to MODY4  and  adult  onset  of  T2DM  (Stoffers  et  al.,  1997a; 
Stoffers et al., 1997c). Furthermore, Pdx1 not only acts synergistically in the regulation 
of  insulin  gene  with  other  genes  such  as  NeuroD1/β2,  Ngn3  and  MafA,  but  also 
activate many β‐cells genes like Glut2 or GCK (glucokinase) (Kaneto et al., 2005). 
  Pax4  transcripts  are already detected  at E9.5;  it  is not until E13.5‐E15.5  that 






linked  to MODY9,  disease  associated with  repressed  activity  of  human  insulin  and 
glucagon gene promoters (Plengvidhya et al., 2007). Pax4 also plays a major role in the 





  The  primary  function  of  β‐cells  is  to  store  and  release  insulin  in  order  to 






essential  steps  in  the  “glucose‐stimulated  insulin  secretion”  (GSIS)  pathway  which 
leads  to an  increase  in  insulin  secretion  in  response  to augmented extracellular and 
intracellular glucose levels.  
  Extracellular  glucose  enters  β‐cells  by  facilitated  diffusion  through  specific 
glucose  transporters  (GLUT‐1  in  humans;  GLUT‐2  in  rodents)  and  it  is  retained  in 
cytoplasm through its phosphorylation by the enzyme glucokinase (GCK), which serves 
as  a  glucose  sensor  that determines  the  rate of  glucose utilization by  β‐cells over  a 
range  of  physiological  glucose  levels.  Glucose  phosphorylation  determines  the 
metabolic  flux  through  glycolysis.  The  main  end  product  of  glycolysis  in  β‐cells  is 
pyruvate,  which  is  efficiently  transferred  to  the mitochondria  activating  the  Krebs 
cycle. As a result of this metabolic pathway, more than 90% of glucose‐derived carbons 
are converted  into CO2  (3‐fold higher  than  in other cell  types)  (Ishihara et al., 1999; 
Schuit et al., 1997) and in reducing equivalents NADH and FADH2 which act as a source 
of electrons for the mitochondrial respiratory chain. Electrons form an electrochemical 
gradient  across  the  inner mitochondrial membrane  that  is  used  to  produce ATP  via 
oxidative phosphorylation. ATP is transported from the mitochondria to the cytosol in 
exchange  for  cytosolic ADP. This  incremented ATP:ADP  ratio  leads  to  the  closure of 
ATP‐sensitive  K+(KATP)  channels  and,  therefore,  plasma  membrane  depolarization 
triggering  the  opening  of  voltage‐dependent  Ca2+  channels  thus  allowing  the 
extracellular Ca2+  influx  (in humans also participate voltage‐dependent Na+  flux). This 
increase  in cytosolic Ca2+  leads  to activation of phospholipase C  (PLC) promoting  the 
generation  of  inositol  1,4,5‐trisphosphate  (IP3)  and  diacylglycerol  (DAG).  These 
metabolic  products  bind  to  protein  receptors  on  the  membrane  of  endoplasmic 
reticulum  (ER)  stimulating  the  release  of  ER‐Ca2+  via  IP3  gated  channels  further 
increasing the intracellular Ca2+ concentration. This increase in intracellular Ca2+ is the 
signal that triggers insulin secretion by exocytosis of existing insulin granules after their 













(Figure  11)  (Henquin,  2009).  These phases  affect different pools of  insulin‐secretory 
granules.  The  first phase of  insulin  release,  called KATP  channel‐dependent pathway, 
occurs very rapidly in response to increased glucose levels in the blood. This phase has 
been  explained  immediately  above.  The  second  wave,  named  KATP  channel‐
independent  pathway,  is  produced  by  a  sustained  and  slow  release  of  the  newly 









the membrane  potential  of  the  β‐cell,  and  fatty  acids  (FFAs)  that  cause  peripheral 
insulin  resistance  by  inhibiting  insulin‐stimulated  glucose  uptake  and  glycogen 
synthesis. FFAs support between 30 and 50 % of basal insulin secretion and potentiate 






2010);  2)  nervous  system  via  parasympathetic  nervous  system  through  the 
acetylcholine  that  triggers  insulin  secretion  (Lechin  and  van  der  Dijs,  2006)  and  3) 
hormones  through  the  inhibitory  effect  of  somastotatin  (Corleto,  2010),  ghrelin, 
epinephrine  and  norepinephrine  (Hoffman,  2007)  and,  on  the  other  side,  the 
stimulatory effect of glucagon and  the  two  incretin hormones, glucagon‐like peptide 
(GLP‐1)  and  glucose‐dependent  insulinotropic  polypeptide  (GIP)  (Green  and  Flatt, 
2007). 
  Insulin  action  starts with  the  binding  of  the  hormone  to  it  specific  receptor 
present on the surface of all insulin target tissues (Whitehead et al., 2000). The insulin 
receptor  is  composed  by  two  extracellular  α‐subunits  and  two  transmembrane  β‐
subunits. Insulin, binding to the extracellular α‐subunits, provokes the phosphorylation 
of the two transmembrane β‐subunits of the receptor activating their tyroxine kinase 
domain.  Following  its  activation,  insulin  receptor  tyroxine  kinase  phosphorylates 
specific  intracellular  proteins. On  insulin  target  tissues,  insulin‐receptor  substrate  1 
(IRS‐1)  is  the major protein  that  interacts with  this  receptor and undergoes  tyroxine 
phosphorylation  mediating  the  insulin  effect  on  hepatic  glucose  production, 
gluconeogenesis  and  glycogen  formation  (Kerouz  et al., 1997). Phosphorylated  IRS‐1 
actives  phosphatidylinositol  3‐kinase  (PI3K)  leading  to  the  synthesis  of  glycogen  by 
activation  of  glycogen  synthase  kinase‐3  and  the  protein  phosphatase  1  (PP1),  the 
main  regulators  of  glycogen metabolism.  This  process  generates  different  biological 
responses on insulin target tissues: 
1)  Facilitates  glucose  uptake  in  skeletal  muscle,  adipose  tissue  and  other  tissues. 
Insulin‐activated cascade  induces the  fusion of vesicles containing GLUT4 transporter 
with  the  plasma membrane,  thereby  giving  the  cell  an  ability  to  efficiently  take  up 
glucose;  
2)  In  liver,  insulin has  two main  functions: on one hand,  it  stimulates  the  storage of 
glucose in the form of glycogen by the hepatocytes. In this organ, insulin activates the 
enzyme hexokinase which catalyzes the phosphorylation of glucose to yield glucose‐6‐
phosphate.  Moreover,  the  hormone  not  only  inhibits  the  role  of  the  glucose‐6‐
phosphate, but also activates the  functions of the enzymes phosphofructokinase and 
glycogen  synthase which  are  involved  in  glycogen  synthesis by  glycogenesis. On  the 
other  hand,  insulin  promotes  the  synthesis  of  free  fatty  acids  when  glycogen  is 






cortex.  This may  be  either  a  direct  effect  of  insulin  stimulating  glucose  uptake  and 
metabolism  or  an  indirect  effect  achieved  via  insulin‐stimulated  neuronal  activation 






the  insulin,  the  increased  uptake  is  brought  about  by  recruitment  of  glucose 






















normoglycemia  becoming  dependent  on  insulin  therapy  as  a  consequence  of  the 
natural progression of T2DM (UKPDS, 2008). 
  Insulin  is the oldest therapy available  for DM since  it was discovered  in 1921, 










just as  safe as animal  insulin, but  it  is cheaper  to produce  so  it can be generated  in 
large quantities and it is absorbed more rapidly than animal derived insulin. Moreover, 
it  is  indistinguishable  from human  insulin produced  in  the pancreas and  therefore,  is 
less likely to cause allergic reactions in diabetic patients (IDF, 2014; Keen et al., 1980). 
The goal of best  insulin  therapy  is  to mimic physiological  insulin  replacement as 
closely  as  possible.  For  that  reason,  synthetic  insulin  analogues  (or  insulin  receptor 
ligands) have been developed. The commonly used types of insulin are: 
A. Fast‐acting types, which begin to work within 5 to 15 minutes and are active 
for  3  to  4  hours  (these  insulin  analogs  do  not  form  hexamers  being  their 
action very fast). 
B. Short‐acting  analogues,  which  begin  working  within  30  minutes  and  are 
active for 5‐8 hours. 







the  selection  of  the  correct  dose  and  timing.  Nevertheless,  like  nearly  all  other 
proteins, insulin cannot be administered by oral via into the gastrointestinal tract due 
to its rapid breakdown into single amino acids, so subcutaneous injections are required 
for  insulin  therapy using  single‐use  syringes with needles,  repeated‐use  insulin pens 
with  needles  or  insulin  pumps.  For  insulin  administration,  there  are  two  main 
therapeutic  approaches:  multiple  daily  injection  therapy  (MDI)  or  insulin  pump 
therapy. MDI is the accepted standard care to maintain near‐normal blood glucose to 
reduce  the risk of complications.  Insulin pumps have  the advantage of maintaining a 
better control over basal insulin dosage, but this therapy has some limitations such as 
the cost, the potential hypoglycemic and hyperglycemic episodes and infection and/or 
ulcerations  due  to  catheter  problems.  However,  to  solve  these  issues,  a  recent 
technology has been prompted  through an experimental  integration of a continuous 
glucose monitoring  and  an  insulin pump  called bioartificial pancreas  to  improve  the 





patients,  to  control  blood  glucose  levels  into  a  normal  range  and minimize  chronic 
diabetic  complications. Most of  them are  classified  into: 1)  insulin  sensitizers which 
increase  the  sensitivity  of  target  tissues  to  insulin;  2)  insulin  secretagogues, 























































  An  alternative  therapy  to  achieve  glycemic  control  in  DM  patients  is  β‐cell 
replacement  by  transplantation.  This  therapy  can  be  accomplished  by  1)  whole 
pancreas  transplantation  or  2)  pancreatic  islets  allo‐transplantation  or  auto‐
transplantation, although these two therapies are complementary (Fiorina et al., 2008; 
Johnson and Jones, 2012). 








B. Pancreatic  islets  allo‐transplantation  is  a  procedure which  consists  in 
the  transplantation  of  purified  islets  from  the  pancreas  of  deceased  donors  into  a 








diabetes  for  a minimum  of  5  years  and  the  lower  age  limit  is  18  years  of  age.  The 
transplant process is currently performed as a percutaneous transhepatic cannulation 
of  the portal vein  into  the  liver.  Islets are usually  received by  two  infusions with an 
average of 500,000  islets per  infusion  (the second graft  is usually given between 3‐6 
months after the initial one) to get enough functioning islets to eliminate or reduce the 






Transplant  Registry  (CITR),  about  60%  of  transplant  recipients  achieved  insulin 
independence during the year following transplantation, 50% by the end of the second 
year and only 24% after five years (Appel, 2009; Appel et al., 2004; Ryan et al., 2005). 




from  two or more donors  to achieve euglycemia. Moreover, pancreas digestion  is a 
very  aggressive method which  leads  to  an  enormous  islets mortality  pre‐  and  post‐
transplantation.  To  circumvent  the  problem  of  pancreatic  islets  allo‐transplantation, 
main  sources  are  single‐donor  islets  transplants  (Shapiro,  2011),  xenotransplants  of 
porcine  islets  (Abouaish et al., 2011; Cooper and Casu, 2009), encapsulated  islets  to 
avoid the antigen recognition and protect islets from immune system (Calafiore et al., 
2006a;  Calafiore  et  al.,  2006b)  and  new  immunological  strategies  to  preserve  islets 
from  toxic  immunosuppression  such  as  Efalizumab  (a  blocking monoclonal  antibody 
directed to the most  important  integrins on  lymphocytes LFA1‐(Berney et al., 2003)‐); 
CD34+ cells; anti‐CD3‐specific antibodies (it shows slow the progression to permanent 
diabetes  in  humans  with  recent‐onset  diabetes‐(Keymeulen  et  al.,  2005)‐); 
antithymoglobulin (Lopez et al., 2006) and the regulatory and effector T‐cells (Zheng et 
al.,  2003).  Despite  progress  in  immune  system  knowledge,  no  effective 
immunotherapy has been identified at the moment. 
C. Gene therapy for islets transplantation is a novel and powerful strategy 
to modify  islets  for  a  favorable  outcome  of  the  islets  survival  post‐transplantation. 
Gene therapy employ viral vectors capable of transferring useful genes, modulate gene 
expression and  inhibition of endogenous genes for the  improvement of  islet survival, 
islet  function,  block  apoptosis  and  confer  local  immunoregulation  post‐
transplantation.  This  approach  consists  in  the  ex  vivo  transduction  of  isolated  islets 
with gene transfer vectors prior to transplantation (Hughes et al., 2010; Levine, 1997) 
(Wong et al., 2010). Gene therapy includes two different methods for gene transfer to 
pancreatic  islets:  1)  nonviral‐mediated  gene  transfer  and  2)  viral‐mediated  gene 
transfer methods. 
    C.1. Non viral‐mediated gene transfer methods such as calcium 











































































































































































































































last  two decades  (Figure  15).  Several  sources have been  considered  for  the  in  vitro 
generation  of  bioengineered  insulin‐producing  cells  including  pancreatic  stem  cells 
(PSCs)  (Jiang and Morahan, 2012; Ramiya  et al., 2000), bone marrow mesenchymal 
stem  cells  (MSCs)  (Aguayo‐Mazzucato  and  Bonner‐Weir,  2010;  Ianus  et  al.,  2003), 
pluripotent  embryonic  stem  cells  (ESCs)  (Thompson,  2001)  and  induced  pluripotent 
stem  cells  (iPSCs)  (Lowry  et  al.,  2008;  Nakagawa  et  al.,  2008;  Yu  et  al.,  2007). 
Remarkable features of ESC and iPSC are that they possess the capacity to differentiate 
into  the  three  embryonic  layers  (endoderm, mesoderm  and  ectoderm)  and,  finally, 
into  all  functional  cell  types  of  the  body  (including  β‐cells)  and,  in  addition,  they 
proliferate  indefinitely  and  at  high  speed.  The  differentiation  protocols  to  produce 
insulin‐producing cells are based in the sequenced recapitulation of the developmental 
events driving cells  from  foregut endoderm  into  fully mature  β‐cells  in vitro. Several 
differentiation  protocols  have  been  developed with  high  efficiencies  guiding  hESCs 
though the key pancreatic developmental steps   from pluripotent cells  into definitive 
endoderm,  foregut,  pancreatic  endoderm,  endocrine  progenitor  and  finally  into 
pancreatic endocrine  cells by  treatment with a  sequential  cocktail of growth  factors 
(Activin A‐(D'Amour  et  al.,  2006)‐,  betacellulin  and  nicotinamide‐(Cho  et  al.,  2008)  ‐
,retinoic acid‐(Shim et al., 2007)‐sodium butirate‐(Jiang et al., 2007a)‐,bFGF‐(Jiang et 
al.,  2007b)‐),  and  bioactive  small  molecules  (IDE1/2‐(Borowiak  et  al.,  2009)‐, 
stauprimide‐(Zhu et al., 2009)‐, WS6‐(Shen et al., 2013)‐, BRD7552‐(Yuan et al., 2013)‐












somastotatin  suggesting  an  improper  endocrine  specification  (D'Amour  et  al.,  2006) 
and undifferentiated cells which could give rise to teratomas after implantation (Figure 
14)  (Fujikawa  et  al.,  2005).  Importantly,  Melton  and  colleagues  have  recently 
developed a promising protocol to generate the called stem‐cell‐derived β‐cells (SC‐β) 
which  express mature  β‐cells  factors,  flux  Ca2+  in  response  to  glucose  and  enough 
quantity of  insulin  that  respond  in a glucose‐regulated manner  in  transplanted mice 
where ameliorates hyperglycemia (Pagliuca et al., 2014).  
  For  future  in  vitro  experimentation  to  improve  the  generation  of  insulin‐







human  pancreas  development  displays  unique  features  that  differ  to  the  mouse 
embryonic process (Richardson et al., 1997). A second strategy would be to identify a 
“three‐dimensional  environment”  where  novel  culture  conditions  are  necessary  to 
maintain the nature islets niche composed by the extracellular matrix and the adjacent 
endothelial  and  mesenchymal  cells.  Moreover,  mature  β‐cells  express  non‐coding 





of  pluripotency  in  human  somatic  cells  though  enforced  viral  expression  of  OCT4, 
SOX2,  c‐Myc  and  KLF4  transcription  factors  (Pandian  and  Sugiyama,  2012)  or  the 





Melton,  2013;  Pagliuca  et  al.,  2014;  Pandian  et  al.,  2014;  Rezania  et  al.,  2014). 
Interestingly,  last year, a  first patient was successfully  implanted with the embryonic 
stem  cell‐derived  islet  replacement  product,  VC‐01™.  ViaCyte’s  VC‐01  delivers 
pancreatic  precursor  cells  (called  PEC‐01™  cells)  that  are  designed  to  further 










potential  sources  of  new  β‐cells  include:  A)  β‐cell  neogenesis  from  exocrine 
progenitors  (facultative  stem  cells  located  among  the  ductal,  acinar  o  centroacinar 
cells); B) Transdifferentiation from other mature cells (α‐cells and acinar cells) and C) 



































































































































































































































B. Transdifferentiation  is  the  conversion  of  existing mature  pancreatic 
cells into β‐cells. This process could be: 1) acinar to β‐cell reprogramming, 2) α‐cell to 
β‐cell reprogramming or/and 3) δ‐cell to β‐cell reprogramming. 
      B.1. Acinar to β‐cell reprogramming: direct conversion of mouse 
acinar  cells  to  β‐cells  in  vivo  has  been  done  (Figure  15)  through  viral  expression  of 
three transcription factors, Ngn3, Pdx1 and MafA with an efficiency of 25% of infected 
cells. These insulin‐positive cells also co‐express key markers of β‐cells such as Nkx6.1, 
Glut2  and GCK  and,  indeed,  improve  glycemic  control of  diabetic mice  (Zhou  et al., 
2008). Nevertheless, only these factors are not enough to reprogram other cells types 
(fibroblast, skeletal muscle,  liver). Recently, a successful progression  in this approach 
has  been made  through  the  addition  of  Pax4  in  combination with  the  other  genes 
previously described and the supplementation of the culture medium with compounds 
including betacellulin, exedin‐4 and nicotinamide (Lima et al., 2013). For the potential 
therapeuthical  application,  this  reprogramming  approach  has  to  be  safe  and 
reproducible in humans. 
  B.2.  α‐cell  to  β‐cell  reprogramming:  endocrine  lineages  of 
pancreas are closely  related. The  functional  similarity,  the  shared ancestry and gene 
expression programs of the different endocrine cell types and, specially, among α‐ and 
β‐cells,  might  make  the  interconversion  between  them  a  powerful  source  for 
generating new  β‐cells.  In  the murine  α‐  to  β‐cell  trasdifferentiation process  (Figure 




β‐cells  by  pancreatic  duct‐lining  precursor  cells  that  re‐express  the  developmental 
gene Ngn3 adopting a β‐like cell identity. This process results in a 10 times increase of 
islets size after 20 months (Al‐Hasani et al., 2013). Conversely, loss of Pax4 in favor of 
the  expression  of  α‐cell‐specific  transcription  factor  Arx  in  β‐cells  leads  to  a 
concomitant increase in the number of α‐ or PP‐cell population (Collombat et al., 2007; 
Sosa‐Pineda  et  al.,  1997)  highlighting  the  possibility  that  forced  expression  of  Pax4 
and/or  ablation  of  Arx  could  forced  the  reprogramming  program  through 
transdifferentiation  to  β‐cells. Using  a  transgenic mouse model  of  α‐lineage  tracing 
system, after a 99% of β‐cells ablation using the diphtheria toxic receptor, resulted in a 
regeneration of  insulin‐producing cells from mature α‐cells and, these cells expressed 
the  β‐cells markers Pdx1, Nkx6.1 and,  importantly,  insulin  (Nir et al., 2007; Thorel et 
al., 2010). Worth  to mention  that  recently  the  transcription  factor Nkx6.1 has been 
established as β‐cell reprogramming factor since it has been able to define α‐ to β‐cell 








MafA  suggesting  that  this  cell  type  might  possess  a  plastic  capacity  to  be 
reprogrammed into a β‐cells (Bramswig et al., 2013). As a conclusion, understanding of 
molecular mechanism  as  well  as  genes  involved  in  these  processes  could  help  to 
induce the transdifferentiation therapy as potential DM treatment. 
B.3.  δ‐cell  to  β‐cell  reprogramming:  recently,  it  has  been 
described  a  new  mechanism  for  diabetes  recovery  by  the  restoration  of  insulin‐
producing  cells  due  to  the  spontaneous  en masse  reprogramming  of  somatostatin‐
producing δ‐cells after injury during early postnatal life. This transdifferentiation event 




within  β‐cells.  They  reported  that  proliferation  of  pre‐existing  β‐cells,  localized  by 
alkaline phosphatase staining, is the major mechanism regulating β‐cell regeneration in 
adult  rodents  (Dor  et al., 2004).  The  β‐cell  self‐replication has been  confirmed by  a 




Evidences  that support  the endogenous generation of new and more  β‐cells are 
that T1DM patients  (approximately 16% of  them)  islets  still  retain  some  remnant  β‐
cells (Scholin et al., 2004). Furthermore, several studies have suggested that islet‐cells 
maintain  an  intrinsic  replication  capacity,  although  it  decline  over  human  and mice 
aging since proliferation rates vary from 2.5‐3% in fetal β‐cells to less than 0.2‐0.5% in 
old  stages  (Cano  et al.,  2008; Kushner,  2013; Perl  et al.,  2010;  Stolovich‐Rain  et al., 
2012; Teta et al., 2005). 
Dynamic  changes  in  β‐cell  mass  are  also  observed  in  challenging  metabolic 
demands such as pregnancy and insulin resistance associated to obesity indicating that 
β‐cells retain a certain compensatory capacity (Figure 15).  
An adaptative  increase  in  β‐cell mass has been  linked  to obesity  in both human 
and rodents (Bonner‐Weir, 2000a; Kloppel et al., 1985; Rahier et al., 2008). In humans, 
an  increment  of  30‐60%  in  β‐cell mass  of  nondiabetic  obese  individuals  has  been 
reported (Meier et al., 2008; Saisho et al., 2013) and a β‐cell mass greater than double 
of normal  in mice  after  20 weeks  feed on  a high‐fat diet  (Terauchi  et al.,  2007).  In 
addition, glucose  itself induces β‐cells replication  in mice and humans via metabolism 
by glucokinase (Bonner‐Weir et al., 1989; Porat et al., 2011). Mice haploinsufficient for 
glucokinase, which main  function  is  serve as glucose  sensor,  show a decreased  in  β‐
cells  number  (Terauchi  et  al.,  2007).  By  contrast,  the  glucokinase mutation V91L  in 
humans  that  leads  to  increase  the  affinity  of GCK  to  glucose,  results  in  large  islets 






been  explained  thanks  to  the  generation  of  liver  insulin  receptor  knockout  (LIRKO) 








During  pregnancy,  mothers  maintain  a  nutrient  flow  to  the  developing  fetus 
creating a physiological state of insulin resistance. To prevent maternal hyperglycemia, 
it is trigger a β‐cell mass expansion by increasing proliferation regulated by the action 
of  prolactin  (Prl)  and  placental  lactogen  (PL)  hormones  as  key  promoters  of  these 
adaptative changes  in β‐cell growth  in mice  (Sorenson and Brelje, 1997) and humans 
(Butler et al., 2010a; Parsons et al., 1992; Van Assche et al., 1978). Interestingly, β‐cell 
replication,  and  subsequently,  β‐cell  mass  increase  during  the  first  two‐thirds  of 
gestation  in mice reaching a peak around day 14 and day 18, respectively (Figure 16) 
(Rieck et al., 2009). Furthermore, transgenic mice  in which murine placental  lactogen 
(mPL‐I)  is  targeted  to  β‐cell  using  the  rat  insulin  II  promoter  (RIP‐mPL‐I)  display  a 
marked  increase  in  islet  mass,  even  though  these  changes  are  associated  with 
hypoglycemia  (Vasavada  et  al.,  2000).  Prolactin  and  placental  lactogen may  act  via 
Prolactin‐receptor  (Prlr)  through  the  Jak2/Stat5 pathway  (Rieck and Kaestner, 2010). 




regulator Menin  and,  consequently,  the  cyclin‐dependent  kinase  inhibitors  p18  and 
p27  and,  finally,  leading  to  cell  cycle  progression  (Karnik  et  al.,  2007;  Zhang  et  al., 
2010). However,  the exact molecular mechanisms by which  lactogenic hormones are 
involved  in  this  process  are  poorly  understood.  In  this  context,  a  recent  study  has 
demonstrated  that  the  neurotransmitter  serotonin  acts  downstream  of  lactogen 
signaling  pathway  to  stimulate  β‐cell  proliferation  (Kim  et  al.,  2010b).  Lactogenic 
signaling  increased  the  transcription  of  serotonin  synthetic  enzyme  tryptophan 
hydroxylase‐1  (Tph1) which  leads  the  conversion  of  tryptophan  to  serotonin  (5‐HT) 
through  the  tryptophan hydroxylase  activity  and  it  is  secreted  from  the  β‐cell  along 











key  factors  that  correlates with  the  peak  of  β‐cell  proliferation  and/or  β‐cell mass 
expansion  including Tph1/2, Prlr and Pax8, and potential cell cycle regulators such as 









replication  could be an  interesting  strategy  to enhance  β‐cell  replication. Treatment 
with  exedin‐4  (Xu  et  al.,  1999a),  glucagon‐like  peptide  1  (Glp1),  gastric  inhibitor 
polypeptide (GIP) (Meloni et al., 2013; Stoffers et al., 2000) and WS6 (Shen et al., 2013) 
in mice improve β‐cell survival and β‐cell mass expansion. 
The major  goal  to  develop  efficient  and  powerful  anti‐diabetic  therapies  is  the 






Paired  box  (Pax)  genes  encode  a  family  of  transcription  factors  that  contain  a 
highly  conserved DNA‐binding  domain  called  the  Paired Domain  (PD), whereby  this 
family  is named. Nine Pax genes (Pax1‐Pax9) have been  identified  in mammals which 
have been evolutionary conserved among orthologs present in worms, flies, frogs, fish 
and birds  sharing  a  common  ancestral  (Vorobyov and Horst, 2006). Pax  gene  family 
members  have  been  subclassified  into  four  groups  (I‐IV)  based  on  their  genomic 















a 128 amino acids  in  length DNA‐binding motif with  two  structural  subdomains, PAI 
and  RED  (PAI+RED=  PAIRED)  (Jun  and Desplan,  1996).  The  PAI  domain  (N‐terminal) 
interacts directly with  the DNA, meanwhile  the RED domain does not have  a direct 
interaction  to DNA, although  it contributes  to  the overall binding  interactions of  the 
PD.  Seven of  the Pax  genes  contain  a  second highly  conserved 60‐amino  acid DNA‐
binding motif found in all Hox gene products named homeodomain (HD). Members of 
subgroup  III  (Pax3  and  Pax7)  and  IV  (Pax4  and  Pax6)  possesses  a  complete 
homeodomain,  meanwhile  the  subgroup  II  (Pax2,  Pax5  and  Pax8)  only  carry  a 
truncated  homeodomain. An  additional  conserved  domain  found  in  all  Pax  proteins 
(except Pax4 and Pax6)  is  the 8‐amino acid octapeptide  (OC) motif which  is  located 
between  the PD and  the HD and  serves as a binding motif of protein  co‐factors  for 
inhibition  of  downstream  gene  transcription  (Eberhard  et  al.,  2000).  Finally,  all  Pax 
members  include  a  transactivation  domain  located  in  the  C‐terminal  amino  region 



























































































































































































































































































5.1.  TRANSCRIPTION  FACTOR  PAX4:  A  STAR  IN  β‐CELL  PLASTICITY  DURING 
DEVELOPMENT AND ADULTHOOD 
  The  transcription  factor  Pax4  plays  a  crucial  function  during  embryonic 
development  underlying  the  specification  towards  the  endocrine  commitment  and, 
specifically, to β‐cell  fate. Moreover,  in recent times, the contribution of Pax4 during 
adulthood in human, mouse and rat islets has reached a great importance pinpointing 
as  an  excellent  candidate  for  β‐cell  regeneration  by  protecting  this  cell  type  from 
apoptosis  and  promoting  proliferation  (Brun  et  al.,  2004;  Brun  and Gauthier,  2008) 
with  the  aim  to  be  an  advancement  of  current  treatments  for  DM  patients. 
Accordingly, and notwithstanding  its  low endogenous  levels  (Bonnavion et al., 2013; 
Dorrell et al., 2011; Smith et al., 1999; Smith et al., 2000; Sosa‐Pineda et al., 1997),  it 
might be hypothesize that under physiological or patophysiological conditions in which 
β‐cell  mass  needs  to  be  compensated  due  an  increasing  insulin  demand  such  as 
pregnancy  and  obesity,  Pax4  could  acts  as  an  adaptative  factor  that  permits  β‐cell 
regeneration;  and,  in  contrast,  mutations  and  polymorphisms  that  weaken  Pax4 
activity would contribute to reduction of β‐cell survival and/or proliferation leading to 




  During  development  of mouse  embryos  pancreas,  Pax4  expression  is  initially 
detected at E9.5 of development  in a  few cells of  the dorsal pancreatic bud. Around 
E11.0, Pax4‐expressing  cells were also detected  in  the ventral pancreatic bud  (Sosa‐
Pineda  et  al.,  1997).  The  population  of  Pax4‐positive  cells  increased  during  the 
following days of embryogenesis becoming maximal at E13.5‐15.5. This peak of Pax4 
expression  coincides  with  a  period  of  massive  proliferation  and  endocrine 
differentiation  including  the  confinement  of  this  Pax4  expression  exclusively  in  the 
endocrine  cell  of  islets,  specifically,  in  β‐cells  indicating  that  Pax4  is  critical  for 











declining exponentially  towards  the end of embryonic development, being  restricted 
to  β‐cells.  In adult pancreatic human and  rodent  islets, very  low expression  levels of 
Pax4 have been detected (Brun et al., 2004; Brun and Gauthier, 2008; Dohrmann et al., 
2000; Kojima  et al.,  2003;  Smith  et al.,  1999;  Theis  et al.,  2004; Wang  et al.,  2004; 
Zalzman et al., 2003).  
  In  a  first  study, Pax4 was  inactivated by homologous  recombination  in mice. 
Pax4‐nullizygous  newborn  died  3‐5  days  after  birth  as  a  result  of  a  completely 
deficiency of pancreatic β‐ and δ‐cells, duodenal endocrine cells and serotonin cells of 
the stomach (Larsson, 1998; Sosa‐Pineda et al., 1997) and the missexpression of early 
developmental markers  of  insulin‐producing  β‐cells  such  as  Pdx1,  Hlxb9  and MafA 
(Sosa‐Pineda,  2004; Wang  et al.,  2004).  Interestingly, Pax4‐deficient mice  showed  a 
significantly  expansion  of  glucagon‐  and  ghrelin‐producing  cells  suggesting  that  the 









  Human  and murine  Pax4  exhibit  similar  transcription  initiation  sites  for  Pax4 
RNA (Smith et al., 2000). Moreover, a fragment containing approximately 2 kb of the 
upstream region of mouse Pax4 contains all necessary elements and  it  is sufficient to 




Interestingly, mutations  in  these  genes  result  in MODY  disease  (Brink  et  al.,  2001; 
Smith  et  al.,  2000).  Similarly,  Pax4  gene  promoter  region  (4  kb  upstream  of  the 
transcription  initiation  site  of  Pax4)  contains  several  binding  sites  for  Pax4  itself 
suggesting a strong negative autorregulatory effect  (Smith et al., 2000). Additionally, 




  Pax4  and  Pax6,  subgroup  IV members,  could  bind  to  a  pancreatic  islet  cell 
enhancer  sequence  (PISCES) which  is  present  in  the  glucagon,  insulin,  somastotatin 
and ghrelin promoters  (Wang et al., 2008b) and  this  interaction  is necessary  for  the 







Smith  et  al.,  1999; Wang  et  al.,  2008b).  This  could  be  explained  by  possible  post‐
translational modifications  (phosphorylation,  sumoylation  and  ubiquitination  among 
others)  or  the  interaction  with  other  proteins  that  could  modify  its  DNA‐binding 
properties  (Epstein  et al., 1994).  In order  to elucidate  these  interactions,  in  a  study 
using  a  rat  glucagon‐producing  cell  line, exogenous overexpression of Pax4  reduced 
the endogenous expression of glucagon gene and hampered the activity of a glucagon‐
promoter‐controlled reported gene (Petersen et al., 2000). Moreover, Pax4 also inhibit 
an  insulin‐promoter‐controlled  reported gene  in  the absence of Pax6, but not  in  the 
cotransfection with both factors (Campbell et al., 1999; Petersen et al., 2000). Another 













  A distinctive attribute of Pax4  is  that  several genetic  studies have highlighted 
mutations and polymorphisms  in  this gene associated with both T1DM and T2DM  in 
several ethnic populations that underline the importance of Pax4 on islet physiology. 
  Mutations  in  PAX4  gene  have  been  identified  in  the  codon  located  in  the 
position C397T (R133W) just after the paired domain and in the codon C109T (R37W) 
in  the  amino‐terminal  end  of  the paired  domain.  These mutations  predispose West 
African population to a ketosis‐prone diabetes (rare form of T2DM) being the second 
mutation,  R37W, more  severe  than  the  first  one,  R133W.  Patients  harboring  these 






C was  frequent  in T1DM children  (73%) and rare  in  the control group  (32%)  (Biason‐
Lauber et al., 2005). However,  this polymorphism does not present  correlation with 
T1DM  in Finnish, Hungarian and UK population  (Hermann et al., 2005; Martin et al., 








the  intron  7  G/A  (IVS7‐1G>A),  have  been  linked  to MODY  in  the  Thai  population 
(Plengvidhya  et  al.,  2007). More  recently,  a  novel  heterozygous  39‐base  deletion  in 
exon 3 that results in a frameshift in PAX4 gene (c.374‐412 del39) has been described 
in  a  Japanese  family with MODY.  In  this mutant  Pax4,  a  part  of  the  homeodomain 
critical  for binding  to  the  target  genes  is  lacked,  losing  the  transcriptional  repressor 
function  (Jo  et  al.,  2011).  Moreover,  the  PAX4  R192H  polymorphism  generates  a 
protein with  defect  in  transcriptional  repressor  activities  on  its  targets  genes which 




for  early  onset‐age  T2DM  in  Southern  Han  Chinese  and  European  populations  has 
characterized a novel diabetes‐associated  locus,  rs10229583,  located downstream of 
PAX4 (Ma et al., 2013). 
  Of particular interest is the homozygous missense mutation R121W found in a 
T2DM  Japanese  population  (Shimajiri  et  al.,  2001).  This mutation  is  located  in  the 
arginine codon 121 (R129 in mouse Pax4) of exon 3 of the carboxy‐terminal end of the 
paired  domain.  This  region  is  highly  conserved  among  Pax  family  genes,  since  its 
contact directly with the major groove formed by the DNA consensus sequence (Xu et 
al., 1999b). Consequently, R121W mutation may affect severely the PAX4 transcription 
activity  by  inhibiting  its  DNA  binding  capacity.  The  mutant  allele  frequency  is  2% 
among  T2DM  Japanese  population.  However,  an  independent  study  in  Okinawan 
population  increased  this  value  to  6.2%  (Shimajiri  et  al.,  2003)  suggesting  that  this 
mutation  is  commonly  distributed  in  T2DM  Japanese  patients. Homozygous  R121W 
patients  suffer  an  early  onset  of  diabetes  and  severe  defects  in  first‐phase  insulin 
secretion  requiring  insulin  dependency,  without  autoimmune‐mediated  process 
(Shimajiri  et  al.,  2001;  Shimajiri  et  al.,  2003;  Tokuyama  et  al.,  2006).  Furthermore, 
R121W mutant Pax4 lacked the inhibitory effect on Pax6 transcriptional activity on the 
glucagon‐promoter‐controlled  reported  gene  (Shimajiri  et  al.,  2001).  In  order  to 
estimate the DNA‐binding activity of the mutation, EMSA analysis was performed using 
the R129W mouse mutant Pax4, equivalent to R121W human mutant PAX4, due to the 
















  In vitro evidences for the  implication of Pax4  in β‐cell plasticity  in response to 
physiological  situations  has  been  provided  in  studies  performed  with  the 
proinflammatory cytokine interleukin 1β (IL‐1β). It has been shown a dose‐dependent 
relationship between  IL‐1β and Pax4 expression. On one hand,  low concentrations of 





data, Pax4  seems  to be an  integrator of  the Fas/Flip  signal  transduction pathway,  in 
which  cell  proliferation  or  death  are  determined  by  the  expression  levels  of  IL‐1β 




This  sustains  the premise  that Pax4  is a  key mediator of  cytokine‐signaling pathway 
and for β‐cell plasticity in adult islets.  
  Demonstration of Pax4 as a key  regulator of  β‐cell mass adaptation has been 
provided by  in vitro experiments  in which the Pax4 transcription  levels were  induced 
by the mitogens activin A and betacellulin in adult rat islets with a concomitant three‐
fold  increase  in  β‐cell  replication  (Brun  et  al.,  2004; Ueda,  2000). Wortmanin  (a  PI3 
kinase  inhibitor)  suppressed  betacellulin‐induced  Pax4  expression,  implicating  the 
phosphatidylinositol 3‐kinase  (PI3) signaling pathway. Furthermore, overexpression of 
murine Pax4 by a doxycycline‐inducible adenoviral  system  in mature  rat and human 
islets  conferred  protection  against  cytokine‐mediated  apoptosis  and  detonate  β‐cell 
replication. Pax4 overexpression in rat islets results in more than 3.5‐fold increase in β‐
cell  proliferation  by  induction  of  the  c‐myc/Id2  proliferative  pathway  and  the  anti‐
apoptotic gene Bcl‐xL (Brun et al., 2004; Cheung et al., 2004; Lu et al., 2007; Pelengaris 
et al., 2002). Nevertheless, the diabetes‐linked R129W (human R121W) mutant variant 
was  found  to  be  less  efficient  showing  an  attenuate  protection  against  cytokine‐
induced  cell  death  in  rat  and  human  islets.  Therefore,  this  study  proposed  that  by 
modulation of apoptosis through Bcl‐xL expression and proliferation via c‐myc  levels, 
Pax4 may regulate  the  total population of β‐cells and, ultimately,  islet mass  (Brun et 
al., 2004). 
  Once  the potential beneficial effect of Pax4 on  β‐cell  replication and  survival 
has  been  established  in  rodent  islets,  a  similar  positive  outcome  was  also 
demonstrated in human islets (Brun et al., 2008). Pancreatic islets derived from T2DM 
donors with a BMI between 22 and 26 presented elevated levels of PAX4 transcripts in 






BMI greater  than 26 exhibited PAX4  levels  indistinguishable  to  those of non‐diabetic 
islets. These results demonstrate that hyperglycemia  is an  important  inducer of PAX4 
expression and potentially of cell replication in diabetic islets (Brun et al., 2008; Gunton 











Interestingly, a novel Pax4 variant  lacking  the carboxy‐terminal end of  the protein  is 
presented at high  levels  in human  insulinomas  (Miyamoto et al., 2001). Additionally, 
overexpression of human PAX4  resulted  in a slight  increase  in Bcl‐xL  levels while  Id2 
expression  and  cell  replication  was  unchanged.  Similar  to murine  islets,  activin  A, 
betacellulin  and  the  incretin  GLP‐1  (which  effect  seems  to  be  glucose  dependent) 
augment PAX4 mRNA levels in human islets, although this stimulation is lower than in 




  Protective and proliferative effect of Pax4 must be demonstrated  in an  in vivo 
model  mimicking  the  physiological  conditions.  Moreover,  an  in  vivo  physiological 
model would permit to evaluate the role of Pax4 in β‐cell plasticity in a wide range of 
harmful situations such as chemical stroptozotocin‐ and/or experimental autoimmune‐
induced  β‐cell  death models.  In  addition,  an  in  vivo model  of  T2DM  linked‐R121W 
mutation would provide further information regarding the contribution of Pax4 in the 
diabetes  etiology.  New  therapeutic  strategies  using  Pax4  and  identifying  its 
downstream  targets  genes  are  necessary  to  improve  islet  cell  survival  and  β‐cell 
expansion in diabetic patients. 
5.1.2.2.2. In vivo Studies of Pax4 Role in Mature Pancreatic Islets: 
  In  regard  to  the  in  vivo  function  of  Pax4  in  mature  pancreatic  islets,  this 
transcription  factor displays a recently uncovered capacity to reprogram α‐cells to β‐
cells.  Forced  Pax4  expression  in  adult  α‐cells  one  week  following  birth  induces  a 









post‐STZ  injection  due  to  a  progressive  normalization  of  glycemia  thanks  to  the 
functionality  of  new  insulin‐producing  cells  derived  from  the  transdifferentiation 
processes  (Collombat  and  Mansouri,  2009;  Collombat  et  al.,  2009).  Additionally, 
misexpression of Pax4 in glucagon(+) cells age‐independently induces their conversion 
into  β‐like  cells  resulting  in  islet  hypertrophy  and  islet  neogenesis  due  to  the 
continuous mobilization  of  pancreatic  duct‐lining  precursor  cells  that  re‐express  the 
developmental  gene Ngn3.  Importantly,  these  processes  can  repeatedly  regenerate 
the whole β cell mass and, thereby, reverse several rounds of toxin‐induced diabetes 
(Courtney  et  al.,  2013).  Concerning  with  the  endocrine  cell  subtype  specification 
process,  the  transcription  factors  Pax4  and  Arx  antagonize  each  other´s  expression 
during  the  course  of  pancreas morphogenesis  and  endocrine  cell  fate  allocation  to 
establish  β‐  and  α‐phenotype,  respectively.  To  gain  insight  into  the  potential 
mechanism  by  which  Pax4  achieves  reprogramming  of  α‐  to  β‐cells,  several 
independent studies have been performed in mice: 
    1)  Arx  loss‐of‐function mutant mice  by  homologous  recombination  in 
embryonic stem cells using Cre/LoxP system (Collombat et al., 2003); 
    2) Transgenic mouse models allowing either the constitutive inactivation 
of Arx  in all glucagon‐producing cells as soon as  they  initiate hormone expression or 
the inducible loss of Arx in α‐cells at different ages (Courtney et al., 2013); 
    3)  Inducible,  tamoxifen‐dependent  Cre/LoxP‐based  lineage  tracing 
system where the diphtheria toxin receptor was specifically expressed  in β‐cells (RIP‐
DT)  allowing  the  controlled  ablation  of  approximately  99%  of  β‐cells  (Thorel  et  al., 
2010); 
    4)  Combination  of  pancreatic  duct  ligation  (PDL)  coupled  with 




has provided evidences  that Pax4  is  indispensable  for  β‐cell  regeneration,  indicating 
that this gene represents the main trigger of α‐cell mediated β‐like cell neogenesis and 
it  is sufficient to restore a functional β‐cell mass  in abscense of Arx (Collombat et al., 
2007;  Courtney  et  al.,  2013). Moreover,  this  approach  suggests  that  Arx  and  Pax4 
inhibit  transcription  of  one  another  by  direct  interaction  with  their  respective 
promoter  regions  leading  to  the proper  reorganization of endocrine progenitor  cells 
(Collombat et al., 2007). In summary, the phenotypic alterations observed in pancreas 
of mice  deficient  in  Pax4/Arx  indicate  that  the  activity  of  Pax4  is  essential  for  the 











  Pax  gene  family  members  have  been  involved  in  cancer  development. 
Nevertheless, subgroup  IV (Pax4 and Pax6)  is  linked with cancer to a reduced degree 
(Robson  et  al.,  2006). Notwithstanding,  human  insulinomas  show  upregulation  of  a 
novel  PAX4  splicing  variant  (PAX4v)  generated  by  lack  of  exon  7  resulting  in  the 
replacements  of  the  entire  carboxy‐terminal  region  with  a  35  novel  amino  acids 
sequence, but does not affect the amino‐terminal region of protein that contains the 
paired  and  homeodomain  responsible  of  DNA  binding  (Miyamoto  et  al.,  2001). 
Furthermore, elevated expression of Pax4 levels has been found in rat insulinoma cell 
lines  (Brun  et  al.,  2007).  To  address  the  potential  oncogenic  function  of  Pax4,  this 
transcription factor has been repressed by RNA  interference  in the  insulinoma INS‐1E 
cell line that normally express high levels of this gene (Brun et al., 2007; Li et al., 2006). 
Inhibition of Pax4 provoked apoptosis and further sensitized cells to cytokine‐induced 




(Li et al., 2006)  similar  that  those  imposed on Pax4 gene  in mature pancreatic  islets 
(Brun et al., 2007). In contrast, ectopic Pax4 expression acts as a tumor suppressor  in 
melanomas  decreasing  cell  growth  of  malignant  cells  (Hata  et  al.,  2008).  As  a 





  The  transcription  factor Pax8 belongs  to subgroup  II of paired box  (Pax) gene 
family  together with  two more members, Pax2 and Pax5. The defining  feature  is the 
presence  of  a  truncated  homeodomain,  in  addition  to  the  paired  domain  and  the 





although  it  is  also  expressed  during  adulthood  in  specific  glands. During  adulthood, 
Pax8  contribution  is  related  with  normal  mature‐state  maintenance  and  plays  a 
principal role  in cell survival and apoptosis,  including  tumorogenesis,  in  these organs 
where  it  is  normally  expressed,  postulating  that  this  transcription  factor  could 










  During fetal development, Pax8  is expressed  in thyroid gland (De Felice and Di 
Lauro, 2011; Tong et al., 2009);  in  the midbrain–hindbrain boundary  in early central 
nervous  system  development  (Stoykova  and  Gruss,  1994);  in  the  inner  ear 
development; in epithelial cells of female and male genital tracts (Mittag et al., 2007) 





genes,  thyroid  transcription  factor‐1  (TTF‐1),  thyroid  transcription  factor‐2  (TTF‐2), 
Nkx2.2 and Hex (De Felice and Di Lauro, 2011; Lang et al., 2007). The earliest evidence 
in embryonic development of Pax8 expression  is about E9‐9.5  in mice and 22WG  in 
humans (De Felice and Di Lauro, 2004; Zannini et al., 1997). Indeed, Pax8 expression is 
maintained  in  follicular  cells  of  adult  thyroid  gland  where  this  transcription  factor 
perform one of  its more significant  functions maintaining the biosynthesis of specific 
thyroid  hormones,  including  the  thyroglobulin  (Tg),  thyroperoxidase  (TPO)  and  the 




T4  (thyroxine)  that  allows  the  survival of  these mice up  to  six months  (Christ  et al., 
2004; De Felice and Di Lauro, 2004; Friedrichsen et al., 2003; Friedrichsen et al., 2004; 
Mittag et al., 2009; Mittag et al., 2007; Santisteban and Bernal, 2005). In this context, 
Pax8  homozygous  null mutant mice  display  normal  kidney  development,  but  they 
present  congenitally  smaller  thyroids  and  absence  of  follicles  in  comparison  with 
heterozygous mutant  or wild‐type  littermates,  and  suffer  from  hypothyroidism  and 
growth  retardation  (Mansouri  et  al.,  1998).  In  humans,  mutations  of  PAX8  are 
associated  with  thyroid  disorders  such  as  congenital  thyroid  hypoplasia  which  is 
characterized by  inadequate production of  thyroid hormones  (Macchia  et al.,  1998; 
Missero et al., 1998; Vilain et al., 2001) or absence of  thyroid glands  (Mittag et al., 















  Pax8  is  involved  in  the  development  of  genital  tracts.  Mutations  on  this 
transcription  factor  cause  infertility  in  male  and  female  mice  because  of  the 
malformation  and  obstruction  of  these  reproductive  organs  (Mittag  et  al.,  2007; 
Wistuba et al., 2007).  
  In  central  nervous  system  (CNS)  development,  Pax8  displays  an  additional 
important  role.  Untreated  Pax8‐deficient  animals  exhibit  growth  and  mental 
retardation  as  well  as  many  neurological  deficits  such  as  ataxia  and  completely 
distorted  cellular  composition of  anterior pituitary  (Bernal, 2005;  Friedrichsen  et al., 
2004; Mittag et al., 2009; Mittag et al., 2007). Furthermore, a study suggests that the 
redundant  function between Pax2 and Pax8  is essential  for specifying GABAergic and 
glycinergic  neuronal  fates  (Batista  and  Lewis,  2008).  Recently,  positive  nuclear 
immunoreactivity for Pax8 has been detected in renal extraneural hemangioblastoma. 








well  as  in  the  proteasome‐dependent  destabilization  of  RB  protein  levels  which 
provokes the induction of G1/S cell‐cycle arrest and onset of cellular senescence (Li et 
al., 2011). PAX8 transcriptionally regulates the E2F1 promoter directly recruiting RB for 
PAX8‐binding site,  thereby  forming a negative  feedback  loop  that,  finally, upregulate 
the RB‐E2F1 pathway and, therefore, growth of cancer cells (Li et al., 2011; Park et al., 
2006). Furthermore, other studies  reported  that PAX8 activate  transcriptionally BCL2 
and  repress  TP53 expression which  contributes  to  tumor  cell  survival  (Hewitt  et al., 
1997; Stuart et al., 1995). PAX8 also regulate telomerase  in colorectal and glioma cell 
lines  proposing  that  this  gene  could  be  critical  for  maintenance  of  telomeres 
facilitating immortalization and survival of cancer cells (Chen et al., 2008). 
 
 5.2.2.  Evidences  of  PAX8  as  a  Novel  Target  Gene  for  Regulation  of  β‐cell 
Plasticity in Diabetes 
  Surprisingly,  Pax8  has  recently  emerged  as  a  new  member  of  Pax  family 
involved  in pancreatic  islets physiology. Although previous reports have not detected 
Pax8  expression  neither  in  developing  pancreas  or  in  mature  pancreatic  islets 
(unpublished  data  from  our  group;  (Goode  and  Elgar,  2009)),  new  studies  claimed 
strong  PAX8  expression  in  normal  human  islets,  as  well  as  in  pancreatic 






2010; Ozcan  et  al.,  2011;  Sangoi  et  al.,  2011).  In  the  pancreas,  the  reported  PAX8 
expression  is  restricted  to  the endocrine pancreas  (Ozcan et al., 2011; Sangoi et al., 
2011). Additionally, a genome‐wide  linkage and admixture mapping  study has  linked 
PAX8 as a T2DM potential candidate gene  in African Americans families (Elbein et al., 






blood glucose  levels  (Huang, 2013). These data corroborate  the  importance of  intact 
prolactin  receptor  (Prlr)  signaling  for  β‐cell  proliferation  under  these  circumstances. 
Following  this  argument,  important  genes  in  Prlr  signaling  implicated  in  β‐cell mass 





possesses  cytoprotective  properties  improving  in  26%  β‐cell  viability  and  survival  in 
human  islets  and  achieving  normoglycemia  in  transplanted mice  (Yamamoto  et  al., 
2008).  Other  interesting  in  vitro  data  reveals  that  recombinant  human  prolactin 
(rhPRL) has been  shown  to  improve  glucose‐stimulated  insulin  secretion  in  cultured 
human pancreatic islet cells (Labriola et al., 2007) and may protect against apoptosis in 
these  isolated human  islets  (Terra  et al., 2011).  In  this  line,  genetic  variation  in  the 
PRLR gene could increase the risk of development of GDM in a Chilean population (Le 
et  al.,  2013).  Interestingly,  GDM  is  associated  with  gestational  thyroid  dysfunction 
(GTD). GTD  is defined as elevated thyroid stimulating hormone  (TSH), decreased free 
tetraiodothyronine (FT4) or both (Karakosta et al., 2012; Tirosh et al., 2013), hormone 
synthesis where Pax8 plays  a  crucial  role.  Interestingly,  tyroxine has been  shown  to 
improve  T1DM  complications  (Leong  et  al.,  1999)  and  enhances  glucose‐responsive 
insulin  secretion  through  MafA  as  well  as  promote  β‐cell  development  and 
differentiation  in  rat  pancreatic  islets  (Aguayo‐Mazzucato  et  al.,  2013).  Recently,  a 
heterozygous  novel  PAX8 mutation was  identified  in  a  Portuguese  family  of  Azores 
(Carvalho  et  al.,  2013).  This  polymorphism  consists  in  the  substitution  of  proline  to 
arginine at codon 25 (P25R) located in the highly conserved paired domain. P25R‐PAX8 
mutation  is  responsible  for  a  severe  form  of  dominantly  inherited  congenital 
hypothyroidism.  Interestingly,  the  only  pregnant  female  member  of  this  family 
harboring this Pax8 mutation developed GDM (Dr. Anselmo, personal communication). 
Identification of  this subject  in combination with  the previous studies  indicating  that 









metabolic  state  suggesting  that  this  transcription  factor  could  be  involved  in  GDM 
etiology  and/or  development.  Consequently,  further  investigations  are  required  for 






  PAX8  has  emerged  as  a  potential  diagnostic  marker  for  most  adult  and 
paedriatic  thyroid  cancers  (Wilms  tumors)  (Lui  et  al.,  2005; Mahajan  et  al.,  2014; 





al.,  2011;  Xiang  and  Kong,  2013).  Furthermore,  PAX8  has  been  also  detected  in 
placental cancer (Ferretti et al., 2005), colorectal cancer and glioma cell lines (Chen et 
al.,  2008).  Nevertheless,  little  is  known  about  the  biological  significance  of  PAX8 
expression in cancer and how PAX8 could directly or indirectly influence in cell growth 
and survival. 
  Additionally,  Pax8  is  involved  in  a  translocation mutation  t(2;3)(q13;p25)that 
results in a fusion protein with peroxisome proliferator‐activated receptor γ(PPARγ) to 
form  the  rearrangement  PAX8‐PPARγ  oncogene.  This  fusion  protein  is  expressed  in 
both malignant and benign thyroid tumors, but it is appearance is significantly greater 
in  follicular  thyroid  carcinoma  seeming  to  confer  resistance  to  apoptosis  to  tumoral 
cell  and  increase  cell  cycle  transit  (Powell  et  al.,  2003).  Indeed,  PAX8‐PPARγ  is 
presented  in  20‐53%  of  follicular  thyroid  carcinomas  and  55%  of  follicular  thyroid 
adenomas  (Castro et al., 2006; Cheung et al., 2003; Kroll et al., 2000;  Lacroix et al., 
2004; Lui et al., 2005; Marques et al., 2002).  
  In  recent  years,  several  clinical  studies  have  recognized  PAX8  expression  in 
pancreatic  neuroendocrine  tumors  (PNETs)  with  a  diagnostic  utility  (Haynes  et  al., 
2011; Koo et al., 2012; Laury et al., 2011; Long et al., 2010; Ordonez, 2012; Ozcan et 
al.,  2011;  Sangoi  et  al.,  2011;  Xiang  and  Kong,  2013). One  of  the most  challenging 
areas  in  PNETs  biology  is  the  identification  of  specific  biomarkers  that  can 
morphologically  and  histochemically  distinghish well‐differentiated  pancreatic  PNETs 
(WDPNETs) from other types of well‐differentiated neuroendocrine tumors (WDNETs) 
leading to support a better prognosis and treatment, as well as to determine the origin 
of  secondary metastatic  neoplasms.  It  is  highly  relevant  to  determine  the  origin  of 







was  studied  in WDNETs  resulting  in  PAX8‐positive  nuclear  detection  in  35‐67%  of 
primary  and  metastatic  PNETs  and  50%  in  liver  metastases  from  primary  PNETs, 
whereas  no  cases  of  ileal,  pulmonary,  duodenal  and  rectal  neuroendocrine  tumor 
metastases where Pax8‐positive  (Haynes et al., 2011;  Laury et al., 2011;  Long et al., 
2010; Ordonez, 2012; Ozcan et al., 2011; Sangoi et al., 2011). Of note, PAX8 expression 
can distinguish PNETs from acinar cell carcinoma, but exists a weak overlap with solid‐
pseudopapillary  neoplasm  (Sangoi  et  al.,  2011)  and  with  poorly  differentiated 
neuroendocrine  carcinoma  (Haynes  et  al.,  2011).  Moreover,  they  established  a 
correlation  between  PAX8  expression  and WHO  category.  Benign  behavior  tumors 
(WHO  1.1)  showed  PAX8  detection  and,  PAX8‐positive  tumors  were  significantly 
smaller  than  PAX8‐negative  tumors  (Long  et  al.,  2010).However,  later  studies 
suggested that PAX8 expression could not be used as biomarker of aggressiveness  in 
PNETs  (Sangoi  et  al.,  2011).  Furthermore,  clinical  investigators  have  proposed  a 
flowchart  in  which  Pax8  was  included  in  a  panel  of  inmunohistochemical  staining 




2011;  Sangoi  et  al.,  2011).Interestingly,  it  is  noteworthy  highlight  that  all  previous 
clinical  studies  have  been  used  the  same  polyclonal  antibody  to  demonstrate  PAX8 
staining in PNETs. 
  For  future work,  it  is  essential  the  validation  of  the  specificity  of  antibodies 
before embarking into large‐scale inmunohistochemistry studies. In this regard, further 

































































  Diabetes Mellitus causes destruction of  β‐cells, which decreases  the potential 
of insulin secretion and, as a consequence, the normal control of glycemia. In view of 
the pandemic magnitude  that  this  illness has  reached,  it  is of great need  to develop 
innovative  therapeutic strategies  to preserve or  restore  the  functional  β‐cell mass  in 
diabetic  patients.  This  concept  is  known  as  in  vivo  regeneration.  Therefore,  the 
definitive  therapeutic approach  for  the  treatment of DM should aim  to: 1) block  the 
destruction of  β‐cells, 2)  replace or  regenerate  lost  β‐cells and 3) preserve  the mass 






generated  two  transgenic  animal  models  that  conditionally  expressed  either  the 
mouse  Pax4  or  the  diabetes‐linked  variant  Pax4R129W  specifically  in  β‐cells.  These 
animals were: 
  challenged with STZ, a chemical tool to induce β‐cell destruction.  
  cross  with  a  mouse  model  of  T1DM,  the  RIPB7.1  mouse  model  of 
experimental autoimmune diabetes (EAD). 






3. Decipher  the molecular  networks  by which  Pax4  and/or  Pax4R129W might 
contribute in β‐cell plasticity. 
 
  Pax8)  In  order  to  elucidate  the  functional  role  of  Pax8  in  pancreatic  islets 
physiology and characterize a potential novel regulator of  islet plasticity, we propose 




2.  Determine  Pax8  expression  profile  during  pregnancy  in mouse  and  human 
islets and its correlation with gestational β‐cell mass expansion. 









  4.1. Generation of a  lentiviral vector that allow Pax8 overexpression  in 
mouse and human islets. 
























































Pax4  mice  or  the  mutant  variant  Pax4R129W,  we  used  the  pIRES2‐DsRed‐Express 
(Clontech; #632540) backbone  vector. The  final  construct  contained  the  tetracycline 
responsive promoter,  the  rabbit  β‐globinintron  followed by  the Pax4 or Pax4R129W 
coding  sequence.  Myc‐epitope  and  polyhistidine  tags  were  added  for  detection 




  In  order  to  create  the  quadruple  transgenic  BPTL mice  in  the  Dr.  Gauthier 
group,  Pax4‐rtTA  and  PAx4R129W‐rtTA  were  crossed  with  MIP‐LUC‐VU  animals 
(available  in  our  laboratory)  to  generate  PTL  triple  transgenic  mice.  The  RIP‐B7.1 
animal model of experimental autoimmmune diabetes (EAD) (Karges et al., 2002) was 
then mated to PTL mice to derive BPTL quadruple transgenic mice used in our studies. 




administrated  after  weaning  for  1  month  and  continued  for  the  duration  of  the 






day  10  after  birth.  For  extraction  and  amplification  of  genomic  DNA  from mouse 
















































































































































































































































































  For  thapsigargin‐induced  ER‐stress  and  cell  death  determinations,  Pax4‐rtTA, 
Pax4R129W and control  islets were initially treated or not with 1µg/L Dox for 96 h to 
induce Pax4 overexpression. Then, islets were incubated or not with 1μM thapsigargin 
for  48 hours. Apoptosis was  then  assessed using Cell Death Detection  Elisa Plus Kit 
(Roche;  #11544675001)  (see  section  3.9).  Fluorescence  correlating  with  Pax4 
expression was monitored  in  groups  of  10  islets  plated  on  µ‐Plate  96 welllibiTreat 
(IBIDI, Martinsried, DE)  in  a  final  volume of 150 µl  complete RPMI medium.  Images 
were captured using an ImageXpress microsystem (Molecular devices, Spain). 
  2.3. Streptozotocin (STZ) treatment: 






  The  mouse  insulinoma  β‐cell  line,  MIN‐6  (Ishihara,  1993)  was  cultured  in 
Dulbecco's modified eagle medium (DMEM) at 25 mM glucose (Sigma‐Aldrich; #5796) 
supplemented  with  10%  heat‐inactivated  FBS,  100  U/ml  penicillin,  100  µg/ml 
streptomycin, 2 mм L‐glutamine, 1 mM sodium pyruvate, 10 mM HEPES and 50 µM β‐
mercaptoethanol,  and was maintained  at  37°C  in  a  5% CO2  environment  in  Sarsted 
culture flask with filter caps (Sarsted; #831813002). Media was changed every 3 days 
and  passages were  performed  twice  per week  (passage  20‐70).  To  harvest  cells  for 
sample  preparation  or  culture  passage,  cell monolayers  at  85‐90%  confluence were 
detached by exposure to 1X trypsin (Gibco; #15400054) for 5 min at 37ºC. 
  The  rat  INS‐1E  insulinoma  cell  line  (kindly  provided  by  Claes  Wollheim, 









  Human Embryonic Kidney 293T  cells and  the  cell  line MCF7 were  cultured  in 
Dulbecco's modified eagle medium (DMEM) (25 mM glucose) supplemented with 10% 
heat‐inactivated  FBS,  100  units/ml  penicillin,  100  µg/ml  streptomycin  and  2 mм  L‐
glutamine.  Cells  were  maintained  at  37°C  in  a  5%  CO2  environment.  Media  was 












Total RNA  from  at  least 200  islets was extracted using  the RNeasy Micro Kit 
(Qiagen; #74004) according to the manufacturer’s instructions. 
  RNA  from various  cells  lines  (MIN6,  INS‐1E, 293T, MCF7) was extracted using 









  One  μg  total  RNA was  converted  into  cDNA  using  radom  hexamers  (Roche, 










are  listed  in  Table  6.  Real  time  PCR  was  performed  using  an  ABI  7000  Sequence 
Detection System (Applera Europe) and PCR products were quantified fluorometrically 
using the FastStart Universal SYBR Green Master (Roche Diagnostics, # 04913850001). 
































































































































































































Protein  Assay  Kit  (Bio‐Rad,  #500‐0205)  at  562  nm  according  to  the manufacturer's 
instructions.  
  For  islets protein extraction, approximately 200  islets were harvested  in WCB 
and proteins were isolated and quantified following the same procedure explained for 
cell lines. 
  Twenty  to  thirty  micrograms  of  total  protein  was  mixed  with  20mM 
dithiothreitol  (DTT)  (Sigma‐Aldrich,  #43816)  and  5X  loading  buffer  (250 mM  TrisHCl 
pH=6.8, 0.5% bromophenol blue, 5% SDS and 50% glycerol)  to a final volume of 15ul, 
heated to 95°C  for 3 min, chill on  ice  for 2 min and separated by 10% SDS‐PAGE  (4X 
Separating  buffer  (1.5M  TrisHCl  pH=8.8,  0,4%  SDS),  30%  (w/v)  acrylamide/bis‐
acrylamide  solution  (Sigma‐Aldrich, #A3574), 10% ammonium persulphate  (APS) and 
N,N,  N',  N'‐tetramethylethylenediamine  (TEMED))  for  1  hour  at  110  V.  Afterwards, 
proteins were transferred by humid transference to a PVDF membrane with a pore size 
of 0.45 mm  (GE healthcare)  for 1 hour at 100 V using Towbin system buffer  (25 mM 
Tris‐HCl pH 8.3, 192 mM glycine, 20% (vol:vol) methanol). 
  After  transfer,  the membrane was blocked with  5% dried milk  in  TBST  (NaCl 
0.19 M, TRIS‐HCl pH 7.5 0.05 M, 0.1% Tween 20) for 1 hour at room temperature and 
subsequently,  incubated  with  corresponding  primary  antibodies  listed  in  Table  7 
diluted in 3% bovine serum albumin (BSA) in TBST overnight at 4ºC. After washing with 
TBST,  the  membranes  were  incubated  with  the  corresponding  fluorescence‐HRP 
secondary  antibody  (Table  8)  for  1  hour  at  room  temperature.  After  washing, 




    4.6.1.  Immunofluorescence  in  culture  cells  and  disaggregated  islets 
cells:  For  immunofluorescence  studies,  approximately  50  islets  per  condition  from 
either human or mouse origin were dissociated with trypsin for 5 min at 37ºC to obtain 








2x104  cells  per  well  in  24‐mutiwell  plates  and  cultured  for  24 hours  in  complete 
medium  to  allow  the  adherence.  Samples were  then  fixed  in  4%  paraformaldehyde 
(Sigma‐Aldrich,  #P6148)  for  10 min  at  room  temperature.  Permeabilization  was 
achieved  in  ice‐cold methanol  100%  for  20 min  at  ‐20ºC;  after  three  washes  with 
PBS/0.1% Tween‐20, cells were exposed to specific primary antibodies (listed in Table 
7)  diluted  in  PBS  containing  3%  BSA  (Sigma‐Aldrich,  #A3294)  and  0.1%  Tween‐20 
(Sigma‐Aldrich,  #P2287)  for overnight  (~20 hours)  at  4  °C. Controls without primary 
antibodies were  used  for  each  experiment. Afterwards,  to  remove  excess  antibody, 
coverslips were then rinsed three times in PBS/0.1% Tween‐20 for 5 min and incubated 
with the appropriate secondary antibodies conjugated with fluorophores (in PBS/ 0.1% 
Tween‐20)  (Table  8)    for  60 min  at  room  temperature  in  dark.  Samples were  then 
washed  three  times with PBS/0.1% Tween‐20  for 5 min each. Visualization of nuclei 
was performed by  staining with  1  μg/ml DAPI  (Sigma‐Aldrich,  #D9542)  for  5 min  at 





dissected  from  adult  mice  and  fixed  in  4%  paraformaldehyde  overnight  at  4°C. 
Dehydratation, embedding and sectioning were performed at the Hystology platform 












  After washing  twice with PBS and once with PBS + 0.5% Triton X‐100  (Sigma‐
Aldrich, #T8787), blocking was performed with PBS + 0.1% Triton X‐100 containing 3% 
BSA and 3% donkey serum  (Sigma‐Aldrich, #D9663)  for 1 hour at room temperature. 
Primary antibodies  (Table 7) were diluted  in PBS + 0.1% Triton X‐100  containing 3% 















human  tissues were processed as previously described  for  immunohistochemistry  in 
paraffin sections. Paraffin embedded sections of pancreatic neuroendocrine tumors, as 
well as, human kidney and  liver as controls  from anonymous patients were provided 
for Drs. RocíoCarbonero and  Lourdes Gómez  from  the Department of Oncology and 
Pathology, respectively, at Virgen del Rocío Hospital (Seville, Spain).   
  The endogenous peroxidase was blocked by use of 3% hydrogen peroxide  in 
100%  methanol  for  15 min.  Sections  were  washed  twice  with  PBS  for  5 min  and 
blocked  in  PBS  supplemented  with  3%  BSA  for  1  hour  at  room  temperature. 
Thereafter, samples were incubated with the corresponding primary antibody (Table 7) 
diluted  in  the  blocking  solution  overnight  at  4ºC  in  a  humid  chamber.  To  remove 
excess antibody, sections were rinsed three times in PBS for 5 min and incubated with 
proper biotinylated IgG (Table 8) for 1 hour at room temperature. Sections were then 
washed  twice  with  PBS  for  5 min  each.  Visualization  of  the  immunoreaction  was 





80%,  90%,  96%,  2×100%  ethanol  for  1 min  each  one)  and  through  two  changes  of 
xylene  for  5 min  each.  Section  were  counterstained  with  hematoxylin  (Merk, 
#1.05174.0500) for 10 seconds and washed with water several times until obtained the 
desired  colour.  Sections  were mounted  with  DPX  (Sigma‐Aldrich,  #44581)  and  air‐
dried. 
    4.6.4. Islets embedding on paraffin: approximately 50 human or mouse 
islets were  fixed  in  10%  Formalin  (Panreac  Appli.  Chem.;  #252931)  for  48  hours  at 
room temperature. Subsequently, islets were mixed with approximately 100μl of 150‐
300  μm  diameter  Affi‐Gel  blue  beads  (Bio‐Rad,  #153‐7301)  and  included  in  warm 
(70°C) HistoGel  (Thermo  Scientific; #R904012). After  cooling, histogel  containing  the 





















































































































protocol.  Briefly,  after  medium  removal,  human  islets  were  fixed  using  FixDenat 
solution  and  incubated  for  30 min  at  room  temperature.  After  removing  FixDenat 
solution, anti‐BrdU antibody conjugated with peroxidase  (anti‐BrdU‐POD) was added 
and incubated for 90 min at room temperature. Following this, cells were washed and 
incubated  with  the  substrate  solution  TMB.  After  incubation,  absorbance  of  the 




human  islets were washed  in 0.5 mL Krebs‐Ringer bicarbonate‐HEPES buffer  (KRBH) 
(140 mM NaCl, 3.6 mM KCl, 0.5 mM NaH2PO4, 0.5 mM MgSO4, 1.5 mM CaCl2, 2 mM 
NaHCO3, 10 mM HEPES, 0.1% BSA) and pre‐incubated at 37°C for 45 min  in the same 
buffer  supplemented with 2.5 mM  glucose.  Then,  islets were  centrifuged  and KRBH 
buffer  was  discarded.  Subsequently,  media  was  replaced  by  0.5  mL  KRBH 
supplemented with 16.8 mM glucose and cells were  incubated for another 30 min at 
37°C.  Insulin  was  measured  by  using  mouse  insulin  enzyme  immunoassay  kit 




  Apoptosis was measured using  the TUNEL assay  (In Situ Cell Death Detection 
Kit,  Roche  Applied  Science,  #11544675001)  following  the  manufacturer’s  protocol. 
Alternatively,  the Cell Death Detection  ELISAPLUS  (Roche) was  used  to  quantify  the 
degree  of  cytoplasmic  histone  associated‐DNA‐fragments.  Results  of  ELISA  are 
presented as a percentage of apoptotic enrichment compared to untreated islets. 
  5.0. MTT assay: 
  Groups  of  35  mouse  and  human  islets  were  handpicked  to  determine  the 
metabolic activity of  islets using Cell Proliferation Kit  I  (MTT, Roche Applied Science, 
#11465007001)  according  to  the  manufacturer´s  protocol.  Briefly,  islets  were 







  Islets  from  Pax4‐rtTA  mice  and  Pax4R129W‐rtTA  treated  or  not  with  1g/L 
doxycycline  for 1 month  in  the drinking water after weaning were used  to study  the 
gene expression alterations due to the Pax4 overexpression.  In order to decrease the 






pooled  islet  preparations.  Each  sample was  prepared  from  approximately  200  islets 
using a pool of  three  to  four animals per group. RNA was extracted as described  in 
section  3.1.  RNA  samples  with  RNA  integrity  Number  (RIN)  greater  than  7  was 
accepted for further analysis. Each experimental condition was analyzed  in triplicates 
using  the  Affymetrix  Gene  Chip  platform Mouse  Gene  1.0  ST  array, which  provide 
coverage  of  the  transcribed  genome  containing  28,853  transcripts  and  variants. 
770.317 total probes (11 probes per gene) each of them possessing 25‐mer enlarging 
the  reproducibility  and  the  specificity.  Microarray  analysis  was  performed  in  the 
Genomics facility at CABIMER using the Affymetrix standard protocol. Briefly, 500 ng of 
total RNA from each pool was used as template for to prepare biotinylated fragmented 
cRNA  using  a  two‐cycle  amplification  step,  according  to  the  GeneChip  Expression 
Analysis Technical Manual  (Affymetrix,  Inc., Santa Clara, CA). GeneChip Mouse Gene 
1.0 ST Array was hybridized for 16 h in a 45 ºC incubator, rotated at 60 rpm. According 
to  the GeneChip Expression Analysis Technical Manual  (Affymetrix,  Inc., Santa Clara, 
CA),  the  array was  then washed  and  stained  using  the  Fluidics  Station  450.  Finally, 
scanning was carried out with the GeneChip Scanner 3000 7G. Image analysis, quality 
control  and  quantification  of  fluorescence  data  were  performed  using  the  specific 
software GCOS (*CEL raw data). 
  The  biostatistic  data  analysis  included  processing  of  fluorescence  data(raw 
data),  data  normalization  by  RMA,  exchange  value  of  expression  of  a  condition 
regarding control, statistical parameters appropriate to establish a degree of credibility 
(p‐value) and notes on the transcripts (Affymetrix identification number, gene symbol, 
gene  name  and  description  with  the  access  number  corresponding  transcript). 
Biostatistic analysis of microarray data was conducted by two independent groups, the 
Genomics platform at CABIMER and in collaboration with Dr. Javier Santoyo López and 
Javier  Pérez  Florido,  at  Genomic  and  Bioinformatic  Platform  of  Andalusia  (GBPA, 
Sevilla, Spain).  
  Genes differentially expressed were  identified using Student’s  t‐test with  fold 
change  >2  or  <−2  and  p‐value  ≤0.05.  These  genes were  associated with  regulatory 
pathways  represented  in  the  Kyoto  Encyclopedia  of  Genes  and  Genomes  (KEGG 




  Overexpression  of  mouse  Pax8  and  human  PAX8  were  conducted  by  the 
generation of a dual‐promoter  lentivirus, pHRSIN‐DUAL‐GFP  (also  known as pHRSIN‐
CSGWdINotI_pUb_Em) kindly provided by Dr. Pintor‐Toro (CABIMER, Seville, Spain). 
  The  pHRSIN‐DUAL‐GFP  lentiviral  vector  is  a  2nd  generation  12  kb  lentivector 




































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































  PCR  products  were  runned  in  a  gel  of  1.5%  agarose  dissolved  in  1X  TBE 
containing  0.1  μg/ml  ethidiumbromide  for  40  min  at  100W.  After  electrophoretic 






correct  PCR  amplification  products  at  1.4  Kb,  1.5%  agarose  gel  electrophoresis was 
performed for 45 min at 90W. 
B.3 Digestion of purified PCR products BamHI‐h/mPax8 CDS‐NotI:  in order to 









B.4.  Purification  of  digested  BamHI‐h/mPax8  CDS‐NotI:  digestions  were 
purified two times. Bands were isolated from gel and purified using QIAEX II and, after, 
the  elution  products  were  purified  by  column  using  QIAquick  PCR  Purification  Kit 





of  lentiviral  vector  pHRSIN‐DUAL‐GFP  with  our  genes  of  interest,  h/mPax8,  were 
performed by ligation of their BamHI and NotI complementary overhangs. For ligation, 
17.5ng  of  insert  were  ligated  with  50ng  of  vector  following  a molar  ratio  of  1:3. 




C.2.  Transformation  of  pPSD‐h/mPax8  ligation:  to  amplify  plasmid  DNA 
through cellular replication, 5μl DNA of the  ligation mix was added to 50 μl of DH5α 
competent cells (Invitrogen, #18265017) for transformation. After a  incubation for 30 








C.3.  Purification  of  DNA  from  pPSD‐h/mPax8:  for  preparation  of  plasmids 
pPSD‐h/mPax8 from transformed bacteria, single colonies were transferred to 3 ml LB 


















































































































































































































































































































































































































































































































































QT‐PCR)  or  104  cells  onto  poly‐L‐lysine  treated  coverslips  in  24‐well  plates  (for 
inmunofluorescence)  24 hour  prior  to  infection.  Cells  were  transduced  at  30‐40% 





by  QT‐PCR  to  validate  the  transcription  levels  of  h/mPax8;  by  western  blot  and 
immunofluorescence to measure h/mPax8 protein expression. 
  F.2.  Intact Human and Mouse  islets  lentiviral  infection  (Jiménez‐Moreno CM 
et al., manuscript in review): For lentiviral infection of mouse and human islets, islets 
were maintained  in  culture  in  complete medium  for  24  hours  prior  to  infection  to 
allow their recovery. After islets were recovered, a mild trypsinization were performed 
using  0.5X  trypsin  (Gibco;  #15400)  diluted  in  1X  Hanks  Balanced  Solution  (HBSS) 
(Gibco; #15400054) for 2 min at 37ºC and, lately, pipetting up and down 3 times (use 
1000 µl points  for micropipette).  Islets were  resuspended  in  serum‐free medium  for 
the infection. Media were changed to complete media for the rest of the experiment: 
  F.2.a.  Monitoring  GFP  expression  signal  in  an  in  vivo  system, 
ImagExpressMycro  System  (High  content  screening  system,  Molecular  Devices): 
Approximately 15 mouse or human islets were plated on µ‐Plate 96 welllibiTreat (IBIDI, 
#89626) in a final volume of 150 µl of complete media. Islets were cultured for 4 days 
at  37ºC  as  shown  in  Figure  22.  Daily  fluorescence  images were  acquired  using  the 
ImagExpress system (Figures 22).   
  F.2.b.  Measure  transduction  efficiency  by  Flow  cytometry  using  a 
FACSCalibur  (BD  Biosciences):  Approximately  50  mouse  or  human  islets  were 
transferred  into 5ml polystyrene Round‐bottom  tube  (BD Falcon; #352058)  in a  final 
volume of 500 µl complete media. Islets were incubated for 4 days at 37ºC as shown in 



























































































































































































































































































4.1.  In  Vivo  Conditional  Pax4  Overexpression  in Mature  Islets  β‐cells 
Prevents Stress‐Induced Hyperglycemia in Mice 
OBJECTIVE 
  This  study  focuses  on  deciphering  the  in  vivo  physiological  role  of  the 
transcription  factor  Pax4  and  its  diabetes‐linked  mutant  variant  Pax4R129W  in 





mutant  variant  Pax4R129W,  in  adult  β‐cells  protects  transgenic  animals  against 
streptozotocin  (STZ)‐induced  hyperglycemia  and  isolated  islets  against  cytokines‐
induced apoptosis by suppressing selective NF‐κB target genes such as IL‐1β transcript 
levels.  In  addition,  Pax4‐overexpressing  islets  induced  expression  Bcl‐2  that  blunted 
cytochrome C release. Conversely, Pax4R129W islets exhibited elevated basal levels of 
IL‐1β along with NOS2  failing  to avoid  cytochrome C  release. Remarkably,  long‐term 
overexpression of Pax4 in animals increased levels of the pro‐proliferative genes c‐myc 








consisted  in  collaborating  in  the management of Pax4  and Pax4R129W mice  colony 
and  in  the  administration  of  doxycycline  in  drinking water  for  1 month  starting  at 
weaning.  I  also  cooperated  in  the  STZ  studies.  Blood  glucose  levels were measured 
three  times  per  week  (Figure  2B).  Furthermore,  I  actively  participated  in 
immunohistochemical  analysis  of  Pax4  and  Pax4R129W  pancreas  (Supplementary 
figure  2A)  and  in  the  morphometry  analysis  of  the  different  experimental  groups 
(Supplementary  figure  2B).  I  also  performed  the  inmunohistochemical  staining  of  c‐
myc  (Figure  1C), MafA  and  Glut2  (Figure  5B  and  C)  in  pancreatic  sections  of  Pax4 
transgenic animals. Furthermore,  I contributed  in  the mRNA profile measurement by 
QT‐PCR  of  different  targets  of  Pax4,  COX2  and  NOS2  on  isolated  mouse  islets 
overexpressing Pax4 or Pax4R129W depicted in Figure 4C. These results confirmed that 































































































































































4.2.  Regulation  of  ER  Homeostasis  and  Cell  Cycle  by  Pax4  Thrives  a 





linked mutant variant Pax4R129W  in  β‐cell  regeneration and  survival  in a pernicious 




  Our  results  reported  that  overexpression  of  Pax4,  but  not  the  T2DM‐linked 
mutant variant Pax4R129W, in adult β‐cells avoid the development of hyperglycemia in 
the  RIP‐B7.1  mouse  model  of  T1DM  through  reduced  insulitis,  decreased  β‐cell 
apoptosis  correlating  with  diminished  DNA  damage  and  increased  proliferation. 
Transcriptome  profiling  revealed  up  regulation  of  genes  involved  in 
immunomodulation,  cell  cycle  and  ER  homeostasis  in  islets  overexpressing  Pax4  as 
compared  to  the  Pax4R129W  overexpressing  islets.  Pax4  but  not  Pax4R129W 
protected  islets  from  thapsigargin‐mediated  ER‐stress  apoptosis. We  conclude  that 






consisted  in  collaborating  in  the management of Pax4  and Pax4R129W mice  colony 
and  in  the  administration  of  doxycycline.  I  have  conduted  the  compilation  of  islets 
samples  of  the  different  experimental  groups,  as  well  as  the  RNA  extraction  and 
analysis of microarray data using several softwares such as KEGG, GeneOntology and 
IPA  for  the  transcriptome profile  study  (Figure 7A, B and C).  Furthermore,  I actively 
participated  in  immunohistochemical  staining  and  analysis  of  DNA  damage  in  Pax4 
overexpressing  animals  in  two  independent models,  STZ  and EAD  (Figure 5C).  I  also 
monitored  Pax4  expression  by  DsRed  fluorescence  using  the  ImagExpress 
MycroSystem  in  living  isolated  islets  from  Pax4  transgenic  mice  (Figure  8A). 
Additionally,  I performed  the  thapsigargin‐induced ER stress apoptosis experiment  in 
isolated mouse islets overexpressing Pax4 or Pax4R129W depicted in Figure 8B. These 
results confirmed  that Pax4, but not Pax4R129W,  favored DNA  repairing, modulated 
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A  hallmark  of  both  Type  1  and  Type  2  Diabetes Mellitus  (T1DM  and  T2DM)  is  the 
gradual  deterioration  of  the  functional  β‐cell  mass  resulting  in  hyperglycemia. 
Strategies  to  enhance  islet  β‐cell  survival  and  regeneration  while  refraining 
inflammation  through  manipulation  of  molecular  targets  would  provide  means  to 
normalize  glucose  homeostasis.  Herein we  report  that  over  expression  of  the  islet 
enriched transcription  factor Pax4 refrains development of hyperglycemia  in the RIP‐




T2DM‐linked mutant  variant  Pax4R129W.  Pax4  but  not  Pax4R129W  protected  islets 
from  thapsigargin‐mediated  ER‐stress  apoptosis.  We  conclude  that,  under 
pathophysiological conditions, the coordinated regulation of distinct cellular pathways 











β‐cells  in  response  to  increasing  levels of glucose and  secretion of glucagon  from α‐
cells  in  fasting  conditions.  Imbalance  in  this  intricate  circuitry  leads  to  either 
hyperglycemia, the hallmark of Diabetes Mellitus (DM), or to fatal hypoglycemia. Loss 
of  β‐cell  function  coupled  to  insulin  resistance  of  target  tissues  nornally  associated 
with  obesity  and  to  a  chronic  low  grade  inflammation  defines  Type  2  DM  (T2DM) 
(Donath, 2014), while T‐lymphocytes autoimmune‐mediated destruction of β‐cells,  is 
characteristic  of  Type  1  DM  (T1DM)  (Tisch  and  Wang,  2008).  Genetic  as  well  as 
environmental  factors  contribute  to  the  loss  of  a  functional  β‐cell mass,  which  is 
common to both T1DM and T2DM (Tuomi et al., 2014). 
 
Emerging  evidence  suggests  that  alterations  in  the  function  of  the  endoplasmic 
reticulum (ER) induced by the diabetic milieu, contribute, together with the increased 
production of ROS  and DNA damage  to  the  cytokine‐induced  loss of β‐cells  in both 
T1DM and T2DM  (Papa, 2012).  In an attempt  to  re‐establish ER  functionality, all cell 
types  including  β‐cells  will  mount  the  unfolded  protein  response  (UPR)  operated 
through  activation  of  the  ER  membrane  bounded  inositol‐  requiring  protein‐1α 
(IRE1α),  activating  transcription  factor‐6  (ATF6)  and  protein  kinase  RNA  (PKR)‐like 
endoplasmic  reticulum  kinase  (PERK).  Pending  on whether  the UPR  is  successful  in 
restoring ER homeostasis  the  two possible outcomes are  survival or death  (Cao and 





maturity  onset  diabetes  of  the  young  (MODY)  also  regulate  UPR‐associated  genes 
(Kirkpatrick et al., 2011; Sachdeva et al., 2009). These clinical conditions suggest that 




tissue  development  and  cellular  differentiation,  by  promoting  cell  proliferation, 
migration and survival (Robson et al., 2006). In the pancreas, Pax4 is necessary for the 










Accordingly,  the  conditional  over‐expression  of  Pax4  in  adult  β‐cells  blocked  the 
development  of  hyperglycaemia  in mice  exposed  to  repeated  streptozotocin  (STZ) 
challenges, and protected islets against cytokine‐mediated apoptosis, whereas animals 
conditionally  expressing  the  T2DM‐linked  variant  Pax4R129W  (R121W  in  humans) 
were more susceptible to develop hyperglycemia as a result of increased sensitivity of 
β‐cells  to  the  cytotoxic  effect  of  STZ  (Hu  He  et  al.,  2011a).  Strikingly,  and  despite 







and  prevent  the  development  of  hyperglycemia  in  the  transgenic  RIP‐B7.1  mouse 
model  of  experimental  autoimmune  diabetes  (EAD).  This  model,  in  which 
hyperglycemia  is  triggered  by  immunization  with  a  preproinsulin  cDNA  encoding 
plasmid  (Karges  et  al.,  2002),  was  preferred  to  the  NOD  model  (Anderson  and 
Bluestone, 2005) because of a higher incidence of CD8 T‐cell autoimmune‐mediated β‐
cell  destruction,  in  both  male  and  female  mice.  Importantly,  composition  of  the 
insulitis resembles by large the human phenotype (Karges et al., 2007). We show that 
immunized  RIP‐B7.1  animals,  which  conditionally  over‐express  Pax4,  develop 
hyperglycemia  less  frequently  than  both  Pax4R129W‐expressing  and  control 
immunized mice.  Insulitis,  apoptosis  and DNA damage were  reduced while  islet  cell 
proliferation was  increased  in Pax4‐expressing mice. Transcriptome profiling of Pax4 
and  Pax4R1291W  over‐expressing  islets  revealed  differences  in  genes  related  to 
immune‐modulation,  cell  cycle  and  ER‐homeostasis.  Consistent  with  these  genetic 
changes,  islets over‐expressing Pax4 were protected against thapsigargin‐induced ER‐
stress apoptosis. Our results demonstrate that Pax4 fosters β‐cell fitness in the face of 










islets  against  autoimmune‐mediated  destruction.  In  order  to monitor  changes  in  β‐
cells  mass  using  non‐invasive  in  vivo  imaging  technology,  we  generated  the  BPTL 
mouse which  bears  four  transgenes  (Supplemental  Figure  1A  and  B):  1)  RIP‐B7.1,  a 
construct coding for the cd80 gene under control of the rat  insulin promoter (RIP); 2) 
TRE/CMV  Pax4,  a  strong  tetracycline‐inducible  promoter driving  Pax4  expression;  3) 
RIP‐rtTA,  a  construct  which  allows  for  the  selective  expression  of  Pax4  in  β‐cells 
exposed  to doxycycline  (DOX); 4) MIP‐Luc, a  construct which  codes  for  the  selective 
expression of luciferase in β‐cells under control of the mouse insulin promoter (MIP). 
 
We  first monitored  in vivo the bioluminescence  (BLI) emitted by β‐cells of BPTL mice 
from 4 to 65 weeks of age (Figure 1A and Supplemental Figure 1C). In 4 week‐old mice, 
the BLI  signal was 2  fold higher  in male  than  female animals  (Figure 1A). Consistent 
with  a  decrease  rate  of  islet  growth  around  weaning  (Scaglia  et  al.,  1997),  both 
genders displayed, between  the 4th  and 9th week,  a drastic decline  in  the BLI  signal 
(Figure  1A).  Thereafter,  this  signal  did  not  significantly  change with  the  age  of  the 







a model of  EAD. Non‐immunized BPTL mice were normoglycemic  for up  to 35 days 
(Figure  1C),  consistent with  a  control  content  of  insulin‐containing β‐cells  (data not 
shown).  In  contrast,  immunized BPTL mice developed hyperglycemia within 21 days, 
due to the gradual  loss of  insulin‐containing cells (Figure 1D). These data validate the 
BPTL mouse as a model of EAD  in which  the  functional β‐mass can be monitored by 
non‐invasive in vivo imaging. 
 
The  Conditional Over‐expression  of  Pax4  Preserves  the  β‐cell Mass  in  Immunized 
BPTL Mice and Delays the Development of Hyperglycemia 
Five‐week old BPTL mice were treated with DOX for 4 weeks prior to immunization, in 
order  to  induce  Pax4  expression.  Compared  to  islets  of  control mice,  islets  isolated 
from treated mice revealed a 10‐fold  increase  in Pax4 expression (Figure 2A),  in spite 
of  a  constant  β‐cell  mass  (Figure  2C),  whereas  transcript  levels  of  CD80  were 
unchanged  (Figure  2B).  Nine‐week  old,  untreated  animals  (non‐immunized  and 
without  DOX  administration)  remained  normoglycemic  and  featured  no  significant 






induction,  immunized  BPTL mice  revealed  a  rapid  decrease  in  BLI  signal,  reaching 
undetectable  levels  by  day  28  post‐immunization  coinciding  with  sustained 
hyperglycemia (Figure 3B,  left panel). The escalation  in blood glucose  levels observed 
by  21  days  post‐immunization  correlated  with  a  60%  decrease  in  BLI  intensity, 
suggesting  that  40%  of  the  functional  β‐cell  mass  is  required  to  sustain 
normoglycaemia (Figure 3B,  left panel). DOX‐induced Pax4 over‐expression preserved 
both normoglycemia  and most of  the BLI  signal  in  immunized BPTL mice  (Figure 3B 
right  panel).  By  extending  the  observation  period,  we  found  that  these  animals 
became hyperglycemic by day 63, at the time the BLI signal was 40% of the initial value 
(Figure  3C,  right  panel). At  the  same  time  point,  control  animal maintained  normal 
blood  glucose  levels,  in  spite  of  a  40%  decrease  in  BLI  (Figure  3C,  left  panel). 
Morphometry  revealed  that  the  functional β‐cell mass  of  BPTL mice, which  did  not 
receive  DOX,  was  reduced  by  40  and  80  %  21  and  28  days  post‐immunization, 
respectively (Figure 4A and 4B). Such a change was not observed in DOX‐treated mice 
(Figure  4A  and B). By day  63,  the  latter  animals  retained  about  50% of  the original 
functional  β‐cell  mass  (Figure  4A  and  4B).  The  data  demonstrate  that  Pax4  over‐
expression  concomitantly  delays  the  onset  of  hyperglycemia  and  the  loss  of  the 
functional β‐cell mass in BPLT mice.  
 
Pax4 Over‐expression Decreases  Insulitis and Enhances β‐cell Fitness  in  Immunized 
BPTL Mice  
Morphometry  performed  28  days  after  immunization  revealed  that  65%  of  islets  of 
DOX‐treated  BPTL mice were  insulitis  free  (grade  0), whereas  90%  of  islets  derived 
from non‐DOX‐treated BPTL mice displayed severe insulitis (grades 2‐4) (Figure 5A). Of 
note, more than 50% of the islets of DOX‐treated BPLT mice displayed no (grade 0) or 
mild  insulitis  (grade 1) 63 days  after  immunization  (Figure. 5A). Consistent with  the 
preserved  β‐cell  mass  and  decreased  insulitis,  DOX  treatment  also  significantly 
diminished the percentage of cleaved caspase‐3 positive islet cells up to 63 days after 





pancreatic  sections.  Fourteen  days  after  immunization,  a  2‐fold  decrease  in  the 
average  number  of  foci  per β‐cell was  observed  in  BPTL mice  over‐expressing  Pax4 
(Figure 5C). Of note,  later  time points  failed  to  reveal double  strand DNA breaks  in 
immunized and (‐) DOX treated mice suggesting that by day 21 the apoptotic program 
most  likely prevailed over DNA  repair  (data not  shown). As positive control, we also 
assessed 53BP  foci  formation  in  islets of either Pax4 over‐expressing or control mice 
treated for 48 hours with STZ, an alkylating compound that cause DNA damage (Hu He 







The  data  indicate  that  Pax4,  in  two  independent models  of  experimental  diabetes, 
suppresses  double  strand  DNA  breaks  and  blunts  apoptosis.  These  changes  were 
paralleled  by  an  increase  in  cell  proliferation  in  islets  of DOX‐treated BPLT  animals, 





To  elucidate  the  genes  involved  in  the  Pax4‐dependent  β‐cell  survival  and 
proliferation, we  conducted  a  RNA microarray  analysis  of  islets  derived  from mice 
over‐expressing  either  wild  type  Pax4  or  its  diabetes‐linked  variant  Pax4R129W 
(mouse equivalent to the human R121W mutation) (Hu He et al., 2011a). We  initially 









the  Pax4R129W  variant  as  compared  to  Pax4  very  mildly  protect  animals  against 
hyperglycemia  induced  by  immunization.  Thus  comparing  and  contrasting  the 
transcriptome  signature  of  Pax4  to  Pax4R129W  over‐expressing  islets may  highlight 
sets  of  genes  for which  the  differential  expression  could  account  for  the  degree  of 
protection.  Islets  exhibiting  a  similar  3‐fold  increase  in  either  Pax4  or  Pax4R129W 
transcript  levels  subsequent  to  1  month  DOX  treatment  were  processed  for  RNA 




expressing  the  Pax4R129W mutant  variant.  Among  these  genes,  those  showing  the 
largest changes, as compared  to  the  levels evaluated  in  islets of control mice, which 












regulated  KEGG  pathways  in  islets  over‐expressing  wild  type  Pax4  (adjusted  p‐
value<0.05), but were among the most significantly down‐regulated pathways in islets 
over‐expressing  in  Pax4R129W  (adjusted  p‐value<0.05)    (Figure  7A,  B  and  C  and 
Supplemental Tables 2  and 3).  To  contrast  the direct expression of  individual  genes 
contributing to these two pathways, we generated heat maps amenable to statistical 
analysis  (raw p‐value<0.05). Consistent with  the  enhanced proliferation of β‐cells  in 
DOX‐treated  BPTL mice,  a  considerable  number  of  genes  associated with  cell  cycle 
were found  increased after over‐expression of Pax4 (Figure 7B). Most of these genes 
were  either  unchanged  or  decreased  in  islets  expressing  Pax4R129W  (Figure  7B). 
Similarly, numerous genes encoding proteins  involved  in peptide  folding  (Hspa5/Bip, 
Calr),  ER‐Golgi  translocation  (Lman1,  Lman2,  Sec23b  and  Plaa)  and  ER‐associated 
degradation  (Ufd1l, Derl3,  Pdia4,  Ssr3,  Syvn1  and Dnaja2/Hsp40) were  up‐regulated 
after  over‐expression  of  wild  type  Pax4,  but  were  down‐regulated  after  over‐
expression  of  the  variant  Pax4R129W  (Figure  7C).  The  data  indicate  that  over‐
expression of wild type and variant Pax4 differentially regulate a set of distinct genes. 
To validate this premise we assessed by quantitative PCR (Q‐RT‐PCR) expression levels 
of galectin‐9 (Lgals9) (Supplemental Table 1), a gene  involved  in  immune‐modulation 
and Calreticulin (Calr), an ER chaperone (Figure 7C).  Consistent with microarray data, 
both  galectin‐9  and Calreticulin expression  levels were  increased  in Pax4 expressing 
islets whereas decreased in islets expressing Pax4R129W (Figure 7D). 
 
Interestingly, Mbtps2  (a  gene  coding  for  a  protease  that  cleaves  the  ER‐membrane 
bound ATF6), Eif2ak3 (also known as Perk) and Mapk10 (also known as Jnk3) were up‐
regulated  in  islets  over‐expressing  Pax4,  but were marginally  altered  in  islets  over‐
expressing Pax4R129W (Figure 7C). As most of these Pax4‐regulated genes are key to 
the  maintenance  of  ER  homeostasis  through  activation  of  the  UPR,  we  assessed 
whether  Pax4  and  Pax4R129W  could  protect  against  ER  stress‐induced  β‐cell 
apoptosis.  Exposure  to  thapsigargin  of  isolated  islets  over‐expressing  either  Pax4  or 
Pax4R121W,  as  monitored  by  DsRed  fluorescence  (Figure  8A),  revealed  that  the 
inhibitor of ubiquitous ER Ca2+‐ATPases  increased by about 2 fold the β‐cell apoptosis 
in  islets  of  mice  that  had  not  received  DOX  (Figure  8B).  Administration  of  DOX 
significantly reduced the thapsigargin‐induced apoptosis in islets over‐expressing Pax4 
but not  in  islets expressing the Pax4R129W variant (Figure 8B). The data suggest that 













to both  forms of DM may help  identifying common pathways. This  is the case of the 
transcription factor Pax4 (Brun and Gauthier, 2008). Over‐expression of Pax4, but not 
of  the T2DM‐associated Pax4R129W  variant, preserves  the  islet β‐cell mass  through 
proliferation,  resistance  to  apoptosis,  and  α‐cell  trans‐differentiation  thereby 
protecting animals against chemical‐induced hyperglycemia (Collombat et al., 2009; Hu 
He  et  al.,  2011a).  We  now  demonstrate  that  over‐expression  of  Pax4,  but  not 




Consistent with previous  reports exploiting  this model, 90‐100% of  immunized non‐
DOX  treated  RIP‐B7.1 mice  bearing  either  the  Pax4  or  Pax4R129W  transgene  (non‐
DOX‐treated  BPTL  or  mutBPTL)  developed  hyperglycemia  within  3  to  4  weeks 
correlating with massive insulitis and β‐cell destruction (Karges et al., 2007). Induction 
of  EAD  was  strictly  conditional  on  immunization  and  independent  of  gender  far 
exceeding expectations of the conventional NOD mouse model of T1DM in which only 
50%  of  animals,  predominantly  females,  developed  spontaneous  diabetes with  age 
(Anderson and Bluestone, 2005). Doxycycline‐mediated  induction of Pax4 completely 
restrained  development  of  hyperglycemia  in  BPTL  animals  up  to  4  weeks  post 
immunization  whereas  the  induction  of  the  Pax4R129W  variant  reduced  the 
hyperglycemia  in  only  a minority  of mutBPTL mice.  These  data  establish  that  over‐
production  of  Pax4  delays  hyperglycemia  in  an  autoimmune  context,  in  contrast  to 
several other factors such as Bcl‐2, caspase‐3‐generated RasGAP N‐terminal fragment 
(fragment N) or the Cytokine response modifier A (CrmA) which could not extend the 
normoglycemic  period  in  various  animal models  of  T1DM,  despite  increased  β‐cell 
survival (Allison et al., 2000; Bulat et al., 2011; Millet et al., 2006). Since these factors 
inhibit  β‐cell  apoptosis  as we  report  here,  the  data  imply  that  Pax4  is  involved  in 
additional  regulatory  pathways,  possibly  including  immune‐modulation.  In  this 
context,  insulitis was  significantly  reduced  after  Pax4  over‐expression,  an  effect  not 
attributable  to  a  non‐specific  repression  of  the  CD80  transgene  that  facilitates  the 
immune  response.  Our  observations  extend  the  somewhat  analogous  findings  that 
inhibition  of  vascular  endothelial  growth  factor  receptor‐2  (VEGFR‐2)  and  anti‐CD3 
monoclonal antibody administration  in NOD mice efficiently  reversed hyperglycemia 
by abrogating  insulitis and restoring  islet  function  (Chatenoud et al., 1994; Villalta et 
al., 2013). Although the mechanism by which Pax4 acts at the interface of islet β‐cells 











It  is  therefore  plausible  that,  by  enhancing  the  expression  of  galectin‐9,  Pax4 may 
down‐regulate  Th1  function,  partially  impeding  the  development  of  insulitis,  and 
resulting in extended survival of β‐cells.  
 






up regulated by Pax4. Our  transcriptome analysis  further revealed  that Pax4  is a key 
regulator  of  ER  function,  by  a  combined  targeting  of  genes  involved  in  UPR,  Ca2+ 
homeostasis,  ER‐Golgi  translocation,  and  ERAD.  The  functional  importance  of  the 
transcriptional changes of these genes was validated by the capacity of Pax4 to block 








both  transgene  transcripts  providing  some  molecular  insights  about  the  negative 
pathogenic  effect  of  the  R129W mutation.  Specifically,  the  T2DM‐associated  cyclin‐
dependent  kinase  inhibitor  2A, which  strongly  inhibits  the  proliferative  kinase  cdk4 
(Cdkn2a)(Scott  et  al.,  2007)  was  enriched  in  islets  expressing  Pax4R129W,  but 
decreased  in  those  over‐expressing  Pax4.  Conversely,  genes  involved  in  ER 
homeostasis, which were enriched  in  islets over‐expressing Pax4, were  repressed  in 
islets expressing Pax4R129W. The production of NO and ROS induced by inflammatory 
cytokines  in  the diabetic environment also promotes β‐cell apoptosis by a variety of 
mechanisms,  including  the  induction  of  irreversible  double  strand  DNA  breaks 
(Cardozo et al., 2005; Oleson et al., 2014). We found that Pax4 blunts DNA damage in 
two models of experimental DM, pointing to a general protective mechanism, possibly 
by  up‐regulating  the  transcription  of  Calreticulin  (Calr),  which,  again,  was  down‐
regulated  in  islets  expressing  Pax4R129W  (Figure  6D).  Calreticulin  is  a  major  Ca2+ 
chaperone of the ER, which contributes to the quality control of protein folding (Wang 
et  al.,  2012).  Over‐expression  of  Calr  in  MIN6  cells  enhances  ER  Ca2+  stores  and 
prevents NO‐induced apoptosis (Oyadomari et al., 2001), and inhibition of calcineurin, 








is  to  regulate  the  transcriptome  of  islet  cells,  to  promote  genes  enhancing  β‐cell 






time,  β‐cell  proliferation  declined,  while  β‐cell  apoptosis  and  insulitis  increased. 
Previous  experiments  have  shown  that  long‐term  Pax4  over‐expression  alters  β‐cell 
function, by a mechanism which can be rescued by interrupting the over‐production of 
the  transcription  factor  (Hu  He  et  al.,  2011a),  and  that  Cyclin  D3  is  repressed  by 
insulitis  (Saavedra‐Avila  et  al.,  2014).  Furthermore,  the  up‐regulation  of  cyclin‐
dependent kinase  inhibitor 2A was  reported  to  limit, with  time,  the  regeneration of 
aging  β‐cells  (Krishnamurthy  et  al.,  2006).  The  data  are  consistent  with  a  dual, 
temporal  effect  of  Pax4, whose  favourable  effects may  not  be  sustainable  during  a 
continuous, long‐term over‐expression. 
 
We conclude  that Pax4  favors β‐cell  survival and  regeneration  in various deleterious 











All  mice  experiments  were  approved  by  the  CABIMER  Animal  Committee  and 
performed  in accordance with the Spanish  law on animal use RD 53/2013. Quadruple 
transgenic  BPTL mice  were  generated  as  followed  (Supplemental  Figure  1A):  Pax4 
transgenic  mice  (CMV‐Pax4)  bearing  a  Pax4/DsRed‐Express  construct  under  the 
transcriptional  control  of  the  CMV  promoter  were  mated  with  RIP‐rtTA  mice  to 
engender PT bigenic mice, as previously described (Hu He et al., 2011a). PT mice were 
then  crossed  to  MIP‐LUC‐VU  animals  (Park  et  al.,  2005)  to  generate  PTL  triple 
transgenic mice.  The  RIP‐B7.1  animal model  of  EAD  (Karges  et  al.,  2002) was  then 
mated to PTL animals to derive BPTL quadruple transgenic mice that were used for the 











drinking  water,  starting  at  5  weeks  of  age  and  lasting  for  the  duration  of  the 
experiment.  Induction of EAD was achieved by  i.m.immunization of 9‐week‐old BPTL 
animals  with  50  μg  a  pC1/ppins  plasmid  DNA  (1  μg/  μL)  encoding  the  murine 
preproinsulin  II.  Ultra  pure  plasmid  DNA  isolation  was  contracted  to  the  Plasmid 
factory GmbH  (Bielefeld, Germany). Non‐fasting blood glucose  levels were measured 





Spain) dissolved  in PBS was administered  i.p.to BPTL animals. Anaesthesia was  then 
induced  and maintained with  2.5 %  isofluorane  in  97.5 % O2.  Bioluminiscence was 
subsequently assessed using a Xenogen  IVIS 50  imaging system (Caliper Life Sciences, 






Mouse  islets were  isolated  as  previously  described  (Hu He  et  al.,  2011a).  To  assess 
Pax4, CD80, Calreticulin and galectin‐9 transcript levels, total RNA was extracted from 
BPTL islets treated or not with DOX, using the RNeasy Micro Kit (Qiagen) and Q‐RT‐PCR 
was  performed  as  described  previously  (Gauthier  et  al.,  2004).  Primer  Express 
Software  (Life  Technologies,  Alcobendas,  Spain)  was  used  to  design  the  primer 
sequences and can be obtained upon request. For studies on thapsigargin‐induced ER‐
stress  and  apoptosis,  islets  isolated  from  either  Pax4/rtTA  or  Pax4R129W/rtTA 
transgenic mice were  initially treated or not with 1µg/L DOX  for 96 h to  induce Pax4 
overexpression  (Hu  He  et  al.,  2011a).  DsRed  fluorescence  correlating  with  Pax4 
expression was then monitored in groups of 10 islets plated on µ‐Plate 96 welllibiTreat 
(IBIDI, Martinsried,  DE)  in  a  final  volume  of  150  µl  complete medium;  RPMI‐1640 
(Invitrogen S.A., Barcelona, ES) supplemented with 10% fetal calf serum (Sigma‐Aldrich 
Quimica  S.A.),  100  Units/ml  penicillin  and  100  mg/ml  streptomycin  (Sigma‐Aldrich 
Quimica S.A.), and 2mM glutamine (GlutaMAX; Invitrogen S.A.). Images were captured 
using  an  ImageXpress  micros  system  (Molecular  devices,  Spain).  For  thapsigargin‐
induced cell death determinations islets were incubated or not with 1µM thapsigargin 









For  paraffin  sections,  pancreata were  dissected  and  fixed  in  4%  paraformaldehyde. 
Dehydration,  embedding  and  sectioning were  performed  at  the  CABIMER Histology 
Core Facility. Sections of 7 μm thickness were rehydrated by  immersion  in decreasing 
concentration  of  ethanol.  Heat  induced  antigen  retrieval  was  performed  in  0.01M 
Sodium  Citrate  Buffer  (pH6).  In  the  case  of  Ki67  and  cleaved  caspase‐3  antigen 
retrieval  was  carried  out  using  a  pressure  cooker.  Thereafter,  all  sections  were 
maintained overnight at 4ºC  in the presence of primaries antibodies at the  indicated 
dilutions  (Table  S4).  Subsequently,  corresponding  secondary  antibodies  (Table  S4) 













55‐75%;  and  >75%  of  islet  area  invaded  by  immune  cells)  on  either  DAPI  or  H&E‐
stained pancreas  sections. Results are expressed as percent  infiltration of  islet areas 
(Bulat et al., 2011). 
RNA Microarray and Bioinformatic Analysis. 
Labeled cRNA samples were prepared  from pools of at  least 100  islets  isolated  from 
either Pax4/rtTA or Pax4R121W/rtTA transgenic animals (8‐week old females) treated 
or  not with DOX  as  previously  described  (Hu He  et  al.,  2011a).  Three  independent 
preparations of cRNA per group were  then hybridized  to  the GeneChip Mouse Gene 
1.0 ST Array chip (Affymetrix, Santa Clara, CA) using standard protocols of the Genomic 
Core  Facility  of  CABIMER.  The  Robust Multiarray  Analysis  (RMA) method was  then 
applied on a per‐chip basis for background correction (Irizarry et al., 2003). Subsequent 
normalization  across  arrays  and  summarization  were  performed  using  a  quantile 
algorithm  and  median‐polish,  respectively  via  oligo  package  from  Bioconductor 
(http://www.bioconductor.org).  A  differential  gene  expression  analysis  was  then 
performed using the limma package (Smyth, 2004). Computed p‐values were corrected 
using  the widely  accepted  False Discovery Rate  (FDR) method  to harmonize  for  the 
multiple  comparisons  for  all  the  genes  (Benjamini  and  Hochberg,  1995).  In  this 
method, the p‐values are ranked, giving value 1 to the smallest and N to the  largest. 








analysis  was  achieved  for  KEGG  pathways  using  the  logistic  regression  model 
(Montaner and Dopazo, 2010) while KEGG annotations  for genes  in  the microarrays 
were  extracted  from  the  Reactome  database  (Matthews  et  al.,  2009).  Analysis 
methods and databases were used as  implemented  in Babelomics web tools (Medina 
et al., 2010). Heatmap displaying  t‐statistic values of differential expression analyses 
for  Pax4/rtTA  (+DOX  versus  ‐DOX)  and  Pax4R121W  (+DOX  versus  ‐DOX) were  then 
generated  with  selected  genes  of  either  Pax4  or  Pax4R121W  associated  with  the 
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(A) The BLI signal over time was assessed  in male  (n=5) and  female  (n=5) BPTL mice. 
Animals  were  injected  with  D‐luciferin,  anesthetized  and  monitored  for  emitted 
photons using  a Xenogen  IVIS 50  imaging  system. Values  are presented  as means ± 
SEM. (B) Quantification of β‐cells as a percentage of total islet cells was assessed after 
insulin  immunostaining. DAPI‐nuclear staining was performed to determine total  islet 
cell number. Five  to 6 animals were used per age group with at  least 25  to 50  islets 
counted from 3 pancreatic sections of each mouse. Values are presented as means + 
SEM.  (C)  Nine  week‐old  quadruple  transgenic  BPTL  mice  were  immunized  via 
i.m.injection  of  a  pC1/ppins  plasmid  DNA  encoding  murine  preproinsulin  II.  Blood 
glucose  levels were measured  for up to 35 days  from tail vein blood samples. Values 
are derived  from 3 animals per  time point and are presented as means + SEM.    (D) 
Pancreatic  sections of BPTL mice  at  the  indicated  time  after  immunization were  co‐
immunostained  for glucagon  (GCG, green) and  insulin  (INS, red). Nuclei were stained 
with  DAPI  (blue).  Representative  single‐channel  fluorescence  images  are  presented 
both individually and merged. Scale bar: 25 μm for all panels. 
 
Figure  2:  Doxycycline  Treatment  Prior  to  Immunization  Induces  Pax4  Expression 
Without Altering CD80 Expression and β‐cell Mass in BPTL mice. 
Five  week‐old  BPTL  animals  received  1g/L  DOX  in  drinking  water  for  one  month, 
sacrificed  and RNA  isolated  from  pancreatic  islets.  (A)  Pax4  and  (B) CD80  transcript 
levels were  then determined by Q‐RT‐PCR. Relative mRNA  levels were normalized  to 
the  transcript  levels  of  the  housekeeping  gene  β‐actin  and/or  rps29.  Data  were 
calculated  as  percent  change  compared  to  the  values  in  control,  non‐DOX  treated 
animals. Values  are presented  as means  +  SEM.  Statistical difference was  tested by 
one‐way ANOVA with Bonferroni post‐hoc test (**p<0.01). (C) Quantification of β‐cell 







BLI  signal and blood glucose  levels were measured weekly  in:  (A) Control untreated 
BPTL mice (n=4) for up to 28 days, (B) Immunized BPTL animals without (‐DOX; n=6) or 
with  (+DOX;  n=6)  Pax4  overexpression  for  up  to  28  days  and  (C)  Control  untreated 
BPTL (n=4) and immunized BPTL animals with (+DOX; n=5) Pax4 overexpression for an 








Figure  4:  Pax4  Overexpression  Preserves  a  Sizable  Functional  β‐cell  Mass  in 
Immunized BPTL mice.  




images  are  presented  individually  and merged.  Scale  bar:  25  μm  for  all  panels.  (B) 
Quantification of β‐cell mass was then assessed using images as shown in (A). Five to 6 










(A)  Insulitis  scoring was performed according  to a grade of 0  to 4 on either DAPI or 
H&E‐stained pancreas  sections obtained  from  immunized  (IMM) and DOX‐treated or 
not BPTL mice sacrificed at days 0 (n=5), 28 (n=6) and 63 (n=5). Results are expressed 
as percent  infiltration of total  islet area. Statistical difference was tested by one‐way 
ANOVA  with  Bonferroni  post‐hoc  test  (*p<0.05  vs  IMM  day  0  and  (‐)  DOX  group; 
#p<0.05 vs  IMM day 28 and  (‐) DOX group). §, not detected.  (B) Pancreatic  sections 
from immunized BPTL mice treated (+) or not (‐) with DOX and sacrificed at 0 (n=5), 14 
(n=5), 21 (n=5), 28/35 (n=6) and 63 days (+DOX only, n=5) were co‐immunostained for 
Caspase‐3  and  Insulin.  Apoptosis  was  quantified  by  counting  cleaved  caspase  3‐
positive cells using images as shown in Supplemental Figure 2A. Results are presented 
as  percent  cleaved  caspase‐3  positive  cells  of  the  total  islet  cell  number. As  similar 
results were obtained for day 28 and 35, the data was combined as a single time point. 
Statistical  difference was  tested  by  one‐way  ANOVA with  Bonferroni  post‐hoc  test 
between  (+)  vs  (‐)  DOX  groups  within  each  time  point  (*p<0.05,  **p<0.01).  (C) 
Pancreatic  sections  from  immunized BPTL mice or  streptozotocin‐treated Pax4 over‐
expressing  mice,  treated  (+)  or  not  (‐)  with  DOX  and  sacrificed  at  14  days  post‐
immunization or 2 days after streptozotocin treatment (Hu He et al., 2011a) were co‐
immunostained  for p53BP1 and  Insulin. The number of 53BP1  foci was counted and 
results are presented as the percent of foci per β‐cell. Statistical difference was tested 
by  unpaired  students  t‐test  (*p<0.05  vs  untreated mice;  #p<0.05  vs DOX‐untreated 
immunized or STZ‐ treated mice, respectively). (D) Pancreatic sections from immunized 
BPTL mice treated (+) or not (‐) with DOX and sacrificed at 0 (n=5), 14 (n=5), 21 (n=5), 









with Bonferroni post‐hoc  test between  (+) vs  (‐) DOX groups within each  time point 
(*p<0.05, **p<0.01). 
 
Figure  6: MutBPTL Mice  are More  Susceptible  to  Develop  Immunization‐Induced 
hyperglycemia than BPTL Mice. 
The  incidence  of  hyperglycemia  was  determined  weekly  for  up  to  5  weeks  by 
measuring blood glucose from a tail vein blood samples collected from four cohorts of 
mice:  Control  mice  immunized  (IMM)  BPTL  animals  treated  or  not  with  DOX  and 






treatment or not with DOX  for  1 month.  (A)  List of  the most  statistically  significant 
enriched  KEGG  pathways  (adjusted  p‐value  <0.05)  altered  by  Pax4  overexpression 




Pax4R129W  expressing  islets  are  provided  in  Supplementary  Tables  S2  and  S3.  (B) 
Heatmap displaying  t‐statistic values of cell cycle KEGG pathway genes modulated  in 
either  Pax4  (Pax4‐overexpressing  islets  versus  control)  or  Pax4R121W  (Pax4R121W‐
overexpressing  islets  versus  control)  contrasts  from  differential  expression  analysis. 
Selected genes are those with a no adjusted p‐value<0.05 in either Pax4 or Pax4R121W 
contrast  and  associated with  the  statistically  enriched)  cell  cycle  KEGG  pathway  (p‐
adjusted<0.05). (C) Heatmap displaying t‐statistic values of protein processing in the ER 
KEGG  pathway  genes  modulated  in  either  Pax4  (Pax4‐overexpressing  islets  versus 
control) and Pax4R121W  (Pax4R121W‐overexpressing  islets versus  control)  contrasts 
from differential expression analysis. Selected genes are  those with a no ajdusted p‐
value<0.05 in either Pax4 or Pax4R121W contrast and associated with the statistically 
enriched  protein  processing  in  ER  KEGG  pathway  (p‐adjusted<0.05).  Colors  in  each 
heatmap  display  the  t‐statistic  values  of  all  genes  within  the  corresponding  KEGG 
pathway  estimated  using  the  t‐statistic  value  from  differential  expression  analysis; 
green  indicates  the  highest  t‐statistic  value,  black  indicates  t‐statistic  value  close  to 
zero  and  red  indicates  the  lowest  t‐statistic  value.  (D)  Galectin‐9  and  Calreticulin 
transcript  levels  were  determined  by  Q‐RT‐PCR  in  islets  isolated  from  Pax4  or 






normalized  to  the  transcript  levels  of  the  housekeeping  gene  β‐actin.  Data  were 
calculated  as  percent  change  compared  to  the  values  in  control,  non‐DOX  treated 




(A)  Islets  freshly  isolated  from  double  transgenic  mice  harboring  either  Pax4  or 
Pax4R121W along with  the RIP‐rtTA were  treated  in culture with DOX  (1µg/l)  for 96 
hours.  Induction  of  Pax4  expression was  then  qualitatively  assessed  through DsRed 
fluorescence  acquired  using  an  imageXpress  Micro  system.  Of  note,  Pax4  and 
Pax4R129W along with DsRed are contained within a  trans bicistronic construct  that 
allows  imaging  of  islet.  Non‐DOX  treated  Pax4  or  PaxR121W  islets  were  used  as 
controls. Scale bar: 10 μm for all panels.(B) Islets were then challenged or not with the 
ER‐calcium depleting drug  thapsigargin  (1µM)  that  induces ER  stress. Apoptosis was 
then measured  using  a  cell  death  detection  ELISA  kit.  Results  are  the  average  of  5 
independent  experiments  and  expressed  as percent  change  as  compared  to  control 


















































































































































































































































































Lgals9  6.43  4933402P03Rik 7.37 
Pax4  6.38  Scn5a 5.93 
Nnat  6.05  Olfr1045 5.84 
Soat1  5.82  Ttll11 5.54 
Nsdhl  5.39  Hapln3 5.44 
Pdyn  5.29  Proca1 5.43 
Rab8a  5.25  Nudt11 5.34 
Cyb5b  5.11  Esyt3 5.31 
Mrps21  5.09  Tmem200a 5.24 
Rit2  4.98  Edn2 4.93 
Rpl37  ‐4.12 Spry1 ‐4.90 
Rps21  ‐4.15 Meg3 ‐4.99 
Rps28  ‐4.27 Snapc3 ‐5.13 
Inmt  ‐4.28 2610005L07Rik ‐5.36 
Snord8  ‐4.36 6820431F20Rik ‐5.37 
Snora16a  ‐4.45 6720401G13Rik ‐5.39 
Snord35b  ‐5.25 Ddx17 ‐5.87 
4931414P19Rik  ‐5.40 Ankrd12 ‐6.16 
Snora34  ‐5.64 Ddx26b ‐6.31 







































































































































Ribosome  28.73 Ubiquitin mediated proteolysis  7.88


































Primary Antibody Vendor Cat. No. Fold Dilution
Mouse anti‐insulin Sigma I2018‐.2ML 500 
Rabbit anti‐glucagon   Cell Signalling 2760S 200 


















































































































  The  transcription  factor  Pax8  has  recently  been  reported  in  adult  human 







  Pax8  transcript  levels  were  not  detected  in  neither  developing  nor mature 
mouse  islets,  whereas  in  human  islets  were  almost  undetectable.  Our  results 
demonstrated  that  the most  commonly  used  polyclonal  Pax8  antibody  cross‐reacts 
with  the  islet‐enriched Pax6 protein. A novel monoclonal Pax8 antibody was used  to 
re‐evaluate Pax8 expression  in  islets and PNETs corroborating our QT‐PCR findings. In 
conclusion,  Pax8  is  not  expressed  in  mature  islets  under  normal  physiological 




  My contribution  in  this article  is  the participation  in  the planning, design and 
execution  of  all  results  of  the  entire  project.  Therefore, my work  consisted  in  the 
isolation,  mRNA  extraction  and  quantification  by  QT‐PCR  of  Pax8,  Pax4  and  Pax6 
transcript levels in mouse and human islets, kidney, liver and several cell lines (Figure 1 
and Figure 4A). Furthermore,  I performed cell culture,  transient  transfection, protein 
extraction  and western  blot  analysis  of  cell  extracts  using  different  Pax8  antibodies 
(Figure 4C  and  Figure 5A).  I performed  immunohistochemical  analysis of developing 
pancreas  (Figure 2A and Figure 7), adult mouse and human  islets  (Figure 3, Figure 6 
and  Figure  7),  various  cell  lines  (Figure  4B  and  Figure  5B)  and  in  pancreatic 
neuroendocrine tumors, human kidney and liver (Figure 8). These results indicate that 






















































































































  Several  studies  published  in  American  Journal  of  Surgical  Pathology  refered 
Pax8  as  a  specific  biomarkers  for  determining  a  pancreatic  primary  origin  for  both 
neoplasmic  and  metastatic  WDNETs  and  distinguish  them  from  neuroendocrine 
tumors  of  other  anatomic  sites  in  order  to  obtain  a  pronostic  treatment  for  PNETs 
(Haynes et al., 2011; Laury et al., 2011; Long et al., 2010; Ozcan et al., 2011; Sangoi et 
al., 2011). Moreover, Long et al. showed Pax8 expression in normal adult human islets 
(Long et al., 2010),  in contrast with previous data  (unpublished data  from our group; 




  Pax8  is not  expressed  in mature pancreatic  islets under normal physiological 
conditions,  neither  in  PNETs.  Our  findings  demonstrated  that  the  commonly  used 
polyclonal  Pax8  antibody  recognized  the  islet‐enriched  Pax6  protein.  A monoclonal 
Pax8  antibody  was  used  to  re‐evaluate  Pax8  expression  in  islets  and  PNETs 
corroborating our QT‐PCR data.  In conclusion, our results highlight the  importante of 




  My  contribution  in  this  article  is  the  participation  in  the  planning,  design, 
execution  and  discussion  of  the  results  of  the  project.  I  performed  the 
immunohistochemical analysis of the human pancreas sections obtained from Hospital 










































a  recent study  revealed upregulation of Pax8  in adult mouse pancreatic  islets during 
pregnancy (Rieck et al., 2009), in contrast to previous reports that never detected this 




pregnancy,  twelve‐week old C57BL/6J mice were  selected  to assess Pax8 expression 
levels  in islets during gestation using QT‐PCR. Pancreatic islets from pregnant females 
were  isolated at 10.5, 14.5, 16.5 and 18.5 days of gestation as well as  from  control 
non‐pregnant mice. All animals used were normoglycemic during gestation  (data not 
shown).  Analysis  of  Pax8  mRNA  levels  in  islets  of  pregnant  mice  showed  that  its 
expression was  transiently  induced  during  pregnancy,  reaching maximum  transcript 
levels 5‐fold higher at day 14.5 as compared to islets from control non‐pregnant mice 
(Figure  23A),  in  which  Pax8  expression  was  almost  undetectable  in  control  non‐
pregnant  islets consistent with previous  studies  (Lorenzo et al., 2011; Moreno et al., 
2011).  This  transient  increase  in  mRNA  expression  correlates  with  the  described 
pattern of β‐cell proliferation and, consequently, β‐cell mass expansion  in vivo during 






involved  in  replication  (Gauthier  BR,  2004;  Johnson,  2003).  Consistent  with  recent 
studies (Kim et al., 2010b; Rieck et al., 2009), the positive control gene activated during 
pregnancy,  Tph1,  exhibited  a  5‐fold  increase  from  day  10.5  of  gestation  in  islets  of 
pregnant females (Figure 23C).  
  To accurately determine whether Pax8 protein is specifically expressed in islets 
during  pregnancy, we  performed  immunohistochemical  analysis  of  the  pancreas  of 
pregnant  mice  at  different  days  of  gestation.  Based  in  our  previous  results  with 
different Pax8 antibodies (Lorenzo et al., 2011; Moreno et al., 2011), we used a mouse 
monoclonal Pax8 antibody (clone BC12) from Abcam (Tacha et al., 2013) to avoid any 
cross‐reactivity  with  other  Pax  genes.  Kidney  samples  were  employed  as  positive 
control for Pax8 expression. Our data reveals a strong nuclear Pax8 immunostaining in 

















































































































































































































































































































































































































































































































































and  the  peak  of  islets  proliferation, we  decided  to  generate  a  lentiviral  system  to 
overexpress mouse and human Pax8 genes in adult pancreatic islets in order to study 
the direct action of this transcription  factor  in  islets physiology. For this purpose, we 
overexpressed Pax8 in the insulinoma cell line INS‐1E and in isolated mice islets using a 
lentiviral vector in which Pax8 expression is controlled by the SFFV promoter and GFP 
by  the  constitutive  ubiquitin  promoter  pPSD‐mPax8  and  pPSD‐hPAX8).  Viruses  that 
express only GFP were used  as negative  control  (pPSD‐GFP)  (see  epigraph  “Chapter 




by  FACS  to  determine  the  GFP  positive  cells.  Pax8  protein was  detected  achieving 





reside,  less  than  69%  of  islet  cells were  infected  and,  these  transduced  cells were 
located exclusively  in  the periphery of  the micro‐organ  This problem prompts us  to 
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problems  of  pancreatic  islets  transplantation  procedures  aiming  to  restore  the 
functional  β‐cell mass  in  T1DM  patients.  Unfortunately,  due  to  the  tridimensional 
complexity  of  islets,  current  gene modulation  therapies  are  technically  challenging 
resulting  in  low  and  transient  gene  transfer  efficiencies  and  compromising  islets 
health,  limiting their applicability. The objective of this work  is developing an optimal 






cells while  preserving  islet  architecture, metabolic  function  and  glucose‐dependent 
stimulation of insulin secretion, therefore not compromising islet health. Our protocol 





  My  contribution  in  this  article  is  the  participation  in  the  planning,  design, 
execution and discussion of the results of the project. Firstly, my work consisted in the 
generation and production of  the  lentiviral vector used  in our  transduction protocol 









in  the  immunohistochemical  analysis of embedded  islet  sections  to  report  a normal 















































Successful  normalization  of  blood  glucose  in  patients  transplanted  with  pancreatic 
islets  isolated  from  cadaveric  donors  established  the  proof‐of‐concept  that  Type  1 
Diabetes Mellitus  is a curable disease. Nonetheless, major caveats to the widespread 
use of this cell therapy approach have been the shortage of  islets combined with the 
low  viability  and  functional  rates  subsequent  to  transplantation.  Gene  therapy 
targeted  to enhance  survival and performance prior  to  transplantation  could offer a 
feasible approach  to  circumvent  these  issues and  sustain a durable  functional β‐cell 
mass in vivo. However, efficient and safe delivery of nucleic acids to intact islet remains 
a challenging  task. Here we describe a simple and easy‐to‐use  lentiviral  transduction 
protocol that allows the transduction of approximately 80 % of mouse and human islet 
cells while  preserving  islet  architecture, metabolic  function  and  glucose‐dependent 












under  the  age  of  15  are  estimated  to  develop  T1DM  annually worldwide  [1]. More 
alarmingly,  a  recent  epidemiological  study  has  revealed  that  the  incidence  rate  of 
T1DM in children in the United Sates has increased dramatically by 29% between 1985 
and  2004  surpassing  by  18  times  the  incidence  of  Type  2 DM  (T2DM)  in  the white 
population [2]. The most common form of T1DM results from the breakdown of β‐cell‐
specific  self‐tolerance  by  T‐lymphocytes  precipitating  an  autoimmune  attack  and 
eradication  of  insulin‐producing  cells  [3].  Strong  genetic  and  environmental  factors 
contribute  to  the  onset  of  T1DM  [4].  Existing  treatments  for  T1DM  are  primarily 
focused  on  insulin  supplementation. However,  despite  the  beneficial  effects  of  life‐
long insulin therapy on glucose homeostasis, insulin administration does not eliminate 
severe  diabetic  complications  such  as  retinopathy,  nephropathy  as  well  as 
cardiovascular and cerebrovascular diseases [5].  
 
In  the  past  10  years,  clinical  islet  transplantation  has  gain much  attention  as  a  cell 
replacement  therapy  for  restoring  the  functional  β‐cell  mass.  Unfortunately,  the 
limited supply of islets from donors has failed to meet demands imposed by the ever‐
growing number of T1DM patients. An additional major hurdle has been  the  lack of 
durability of  islet  function with  insulin  independency  in  less  than  10% of patients  5 
years after transplantation [6, 7]. Furthermore, several post‐transplant events, such as 
instant blood mediated  inflammatory  reaction and cytokine cascade,  seriously affect 
the  long‐term  functionality of  islets  [8‐11].  Ex  vivo  genetic modifications of  islets  to 
enhance  cell  function  and  survival  prior  to  transplantation  has  been  successfully 
demonstrated  in  animal models  [12,  13].  This  strategy  can  ultimately  increase  islet 
viability  and  performance  providing  a  tangible  approach  to  improve  human  islet 
transplantation and  long‐term  insulin  independence. Although protocols designed  to 
modulate gene expression have been extensively used in single cells, the complexity of 
pancreatic  islets  has  impeded  successful  gene  delivery.  Indeed,  due  to  its 
tridimensional  structure, β‐cells embedded within  the  core of  islets are  sequestered 
from any significant contact with the remote environment [14‐19]. 
 
The  use  of  lentiviral  vectors  in  gene  therapy  has  become  a  powerful  tool  to  safely 
deliver  genetic  material  with  the  purpose  to  rectify  molecular  defects,  enhance 
functional  performance  or  increase  viability  of  cells. Major  advantages  of  lentiviral 
vectors  include  the  capacity  to  infect  both  dividing  and  non‐dividing  cells  using 
repeated  dosing,  genome  integration  and  long‐term  expression  as  well  as  low 
immunogenicity  [20]. Currently, 89 gene  therapy clinical  trials using  lentiviral vectors 






immunodeficiencys  [22].  Given  the  tremendous  attributes  of  lentiviral  vectors 
combined with  their  current  use  in  clinical  trials, we  set out  to  develop  an  optimal 











Animals. Male mice  (c57bl/6,  12  week‐old)  were  purchased  from  Janvier  Labs  (Le 




Islets  procuration  and  culture.  Mice  were  sacrificed  by  cervical  dislocation  and 
pancreatic  islets  were  isolated  using  the  collagenase  digestion  procedure  with 
subsequent  handpicking  as  previously  described  [23].  Prior  to  culture  islets  were 
washed with Phosphate Buffered Saline  (PBS) containing 100 U/ml penicillin and 100 









Lentivirus generation. We opted  for  the dual‐promoter  lentivirus, pHRSIN DUAL‐GFP 
also  known  as  pHRSIN‐CSGWdINotIpUbEm  (kindly  supplied  by  Dr.  Pintor‐Toro, 
CABIMER,  Spain)  to  conduct  our  studies  [24].  This  vector  allows  the  cloning  and 
expression of a Gene Of  Interest (GOI) under the control of the SFFV promoter while 
the  constitutive Ubiquitin  (Ubi)  promoter  regulates  expression  of  the  reporter GFP. 
Lentivirus amplification and purification was performed by  seeding 5 × 106 Hek293T 
cells into a 100 mm Petri dish and subsequently transfected 24 hours later with: 1) 15 
μg of  vector, 2) 10  μg  the HIV packaging plasmids pCMVDR8.91  and 3) 5  μg of HIV 
packaging  plasmids  pVSVG  (also  known  as  pMDG).  Transient  DNA  transfection was 
performed  using  the  CalPhos  transfection  mammalian  kit  according  to  the 
manufacturer’s  recommendations.  Viral  particles  were  harvested  72  hours  post‐
transfection,  purified  using  a  0.45  μm  Millex‐HV  filter,  and  concentrated  by 
ultracentrifugation in an OptimaTM L‐100K ultracentrifuge at 87300 x g for 90 minutes 
at  4º  C  in  a  swinging  bucket  rotor  SW‐28  (Beckman‐Coulter,  Spain).  Virus  particles 
were resuspended  in serum‐free DMEM (Invitrogen), distributed  in aliquots, snapped 
frozen in liquid nitrogen, and stored at −80 °C. Viral titer was estimated by transducing 
Hek293T  cells  with  increasing  amounts  of  pHRSIN  DUAL‐GFP  followed  by  flow 









was used  to monitor GFP  fluorescence  in  living  islets. To  this end, approximately 20 
transduced human or mouse  islets were seeded  in µ‐Plate 96 welllibiTreat plate  in a 
final  volume  of  200  µl  of  CM.  Islets were  cultured  for  4  days  at  37º  C  and  images 
(fluorescence  or  phase  contrast)  were  automatically  captured  daily  and  processed 
using the MetaXpress software. In parallel, islet transduction efficiency was estimated 
by  flow  cytometry.  In  brief,  approximately  20  islets  were  transferred  into  5  ml 
polystyrene  Round‐bottom  tube  in  a  final  volume  of  50  µl  of  CM.  Islets  were 








C)  HistoGel  containing100  µl  of  150‐300  µm  diameter  Affi‐Gel  blue  beads.  After 
cooling, Histogel containing the islet‐bead mixture was embedded in paraffin following 
the standard procedures of  the CABIMER Histology Core Facility.Paraffin blocks were 
sectioned  (5  μm  thickness)  using  a microtome  Leica  RM  2255  (Leica Microsystems, 
Spain).  Sections were mounted on  SuperFrost Plus  slides. After every 10  sections,  a 
slide was  stained with  hematoxylin‐eosin  to  confirm  islet  integrity  and  presence  of 







the  same  solution  for  20  minutes  at  room  temperature.  After  washing  with  PBS, 
samples were incubated in PBS + 0.5 % Triton X‐100 and then washed again with PBS. 
Blocking was performed with PBS + 0.2 % Triton X‐100 containing 1 % Bovine Serum 
















in  groups  of  35  islets  using  the  Cell  Proliferation  Kit  I  (MTT)  according  to  the 
manufacturer´s  recommendations  (Roche, Spain). Optical density was determined at 
550  nm  with  a  reference  wavelength  of  650  nm  using  a  Varioskan  Flash 
spectrophotometer  (Thermo  Scientific,  Spain).  In  parallel,  glucose  stimulated  insulin 
secretion (GSIS) was performed to assess the functional integrity of islets. Groups of 10 
islets were washed  in 500  μL of Krebs‐Ringer bicarbonate‐HEPES buffer  (KRBH)  (140 
mM  NaCl,  3.6 mM  KCl,  0.5 mM  NaH2PO4,  0.5 mM MgSO4,  1.5 mM  CaCl2,  2 mM 
NaHCO3, 10 mM HEPES, 0.1% BSA) and pre‐incubated at 37° C for 45 minutes in 300 μl 
of  the  same  buffer.  Islets  were  then  centrifuged  and  KRBH  buffer  was  discarded. 
Subsequently,  fresh KRBH  supplemented with 2.5 mM glucose was added and  islets 
were  incubated  for 30 minutes. Next, buffer was harvested  (basal  insulin  secretion) 
and  500  μL  of  KRBH  supplemented with  16.8 mM  glucose was  added.  Islets were 
incubated  for  an  additional  30  minutes  at  37°  C  and  then  buffer  was  harvested 
(induced insulin secretion). Insulin levels were measured using a mouse insulin enzyme 
immunoassay kit  (Mercodia AB, Spain) according  to  the manufacturer´s  instructions. 
Stimulation  index was  expressed  as  the  ratio  of  insulin  levels  at  16.8 mM  glucose 
divided by insulin levels at 2.5 mM glucose. 
 
Statistical  analysis.  Results  are  expressed  as  the mean±  SEM.  Statistical  differences 









Modulation  of  gene  expression  has  been  particularly  challenging  in  the  context  of 
whole  pancreatic  islets  has  compared  to  cell  lines  due  to  their  three  dimensional 
structure  composed  of  approximately  1000  to  2000  compacted  cells.  Sophisticated 
protocols  such  as  in  vivo  perfusion  or microporation  using  adeno  and  lenti  viruses 
claim to have successfully and homogenously transduced up to 70% islet cells [14, 26]. 
As  these protocols may be cumbersome  to carry out and  simply not always  feasible 
(i.e.  in vivo perfusion of human  islets) we sought  to develop a readily accessible and 
friendly user  lentiviral protocol  (BOX 1 and Fig. 1). Consistent with previous  reports, 
the  mere  exposure  of  islets  to  increasing  MOI  of  pHRSIN  DUAL‐GFP  resulted  in 








loosen up  islet cells using either 1X  (500 mg/L  trypsin; 0.96 mM EDTA) or 0.5X  (250 
mg/L trypsin; 0.48 mM EDTA) trypsin‐EDTA  for 3 minutes prior to transduction. Both 
trypsin concentrations improved the number of GFP‐expressing islet cells at either MOI 
5  or  20  (Fig.  3A).  Flow  cytometry  confirmed  that  the  number  of  GFP‐positive  cells 
infected at MOI 5  increased  from ~30%  in control  islets to ~50%  in  islets pre‐treated 
with trypsin independent of its concentration (Fig. 3B). Similarly, a MOI 20 resulted in 
80%  of  cells  expressing  GFP  independent  of  trypsin  concentrations  (Fig.  3B). 
Unexpectedly,  1X  trypsin  jeopardized  viability of  cells  in  all  conditions  (Fig.  3C). We 
next  sought  to  determine  the  temporal  evolution  of GFP  expression  subsequent  to 









more  intense  at  day  10  as  compared  to  day  4  post  transduction  (Fig.  4C),  the 
percentage of GFP‐positive cells were similar at both time points  (Fig. 4B) suggesting 
that 4 days  is  sufficient  to attain maximal  transduction efficiency of  the entire  islet. 






throughout  the  islet  co‐localizing with both  insulin  as well  as  glucagon‐positive  cells 







We  next  validated  our  transduction  protocol  in  human  islets.  Live  human  islets 
revealed  intense  GFP  expression  without  apparent  ultra  structural  abnormalities  4 
days  post  transduction  (Fig.  5A).  Consistent with mouse  islets,  approximately  70  to 
80% of  islet cells were GFP‐positive  (Fig. 5B) while viability was not altered  (Fig. 5C). 
Finally,  GFP  immunostaining  was  detected  homogeneously  throughout  islets  co‐





Given  the  indispensable  role  of  pancreatic  islets  in  glucose  homeostasis,  the 
modulation of gene expression in transplanted islets could be a promising approach to 
boost  islet  performance  and  durability  for  the  treatment  of  T1DM  [27,  28].  In  this 
context, non‐viral strategies, such as electroporation, gene gun particle bombardment, 
cationic  liposomes  and  polymeric  particles,  have  been  developed  for  genetic 
modification of islet cells [15, 19, 29, 30]. Unfortunately, these techniques provide only 
low  gene  transfer  efficiencies,  limiting  their  applicability.  In  contrast,  published 
adenovial‐based  infection protocols claim to have successfully transduced up to 90 % 
of islet cells using high viral doses [14, 15, 31‐34]. Although promising, these protocols 
are  technically  challenging  to  perform  resulting  in  only  transient  expression  of  the 
transgene as well as often  inducing cell  toxicity. Alternatively,  lentiviral vectors have 
emerged as a promising strategy to modulate gene expression in intact islets. Up to 50 
% of β cells  in  intact  islets have been efficiently  transduced without adverse viability 
effects [14, 16‐18, 35‐37]. Based on these  initial successes, we have devised an easy‐
to‐use  and  reproducible protocol  that bestows  a  significant  improvement of murine 
and  human  islet  transduction  efficiency.  Three  non‐mutually  exclusive  parameters 
were  considered:  1)  MOI,  2)  islet  architecture,  and  3)  time  post‐transduction. 











utilized  in  another  published  protocol  [32].  Addition  of  a mild  0.5  X  treatment  to 
facilitate  core  accessibility  greatly  improved  transduction efficiency while preserving 
islet  health  and  function.  Interestingly,  1X  trypsin‐EDTA  affected  cell  viability.  Pro‐





Indeed, we established that  islet  integrity and health  is maintained up to 4 days post 
transduction.  
 
Although  islet cell  transplantation has demonstrated many clinical successes  to date, 
more work is necessary to further improve its efficacy and universalize this treatment 
to  the vast majority of T1DM patients and  to allow  long‐term  insulin  independency. 
From the results shown in this report, we speculate that human islets infected with our 
protocol may provide a venue to improve health and function prior to transplantation 
and  prevent  post‐transplantation  dismay.  Indeed,  human  islets  presented  marked 
insulin  and  glucagon  expression  and  normal  islet  architecture,  suggesting  that  the 
proposed  protocol  for  islet  infection  does  not  compromise  human  islet  health. 
Therefore,  lentiviral‐mediated  gene  expression modulation using  this  protocol  could 




Here  we  present  a  protocol  that  represents  a  reliable  easy‐to‐use  procedure  to 
transduce efficiently human and mouse  islets with  the dual purpose of  studying  the 
impact  of  therapeutic  genes  in  islet  physiology  and  ultimately  facilitating  the 
universalization of islet infection prior transplantation. The stable integrating nature of 
lentiviral vectors, supports the notion that  lentiviral‐mediated gene transfer might be 
an optimal method  to  improve  islet  function  for  the  treatment of T1DM  [38].  In  this 
sense, the value of potential benefits based on the modulation of gene expression  in 























This  work  was  funded  by  grants  from  the  Consejería  de  Salud,  Fundación  Pública 
Andaluza Progreso y Salud, Junta de Andalucía (PI‐0727‐2010 to B.R.G.), Consejería de 
Economía,  Innovación  y  Ciencia  (P10.CTS.6359  to  B.R.G.)  and  the  Ministerio  de 
Economía y Competitividad,  Instituto de Salud Carlos  III co‐funded by Fondos FEDER 
(PI10/00871 and PI13/00593 to B.R.G). A.M‐M.  is a recipient of a Miguel Servet grant 
(CP14/00105)  from  the  Instituto  de  Salud  Carlos  III  co‐funded  by  Instituto  de  Salud 
Carlos III and FEDER. Human islets were provided through the JDRF award 31‐2012‐783 
(ECIT  Islet  for  Basic  Research  program).  We  thank  Cindy  Cruz‐Zambrano  at  the 






















 [5]  Roglic G, Unwin N. Mortality  attributable  to diabetes: estimates  for  the  year 
2010. Diabetes Res Clin Pract. 2010;87(1):15‐9. Epub 2009/11/17. 
[6]  Ryan EA, Paty BW, Senior PA, Bigam D, Alfadhli E, Kneteman NM, et al. Five‐
year  follow‐up  after  clinical  islet  transplantation. Diabetes.  2005;54(7):2060‐9.  Epub 
2005/06/29. 
[7]  Ludwig  B,  Reichel  A,  Kruppa  A,  Ludwig  S,  Steffen  A,  Weitz  J,  et  al.  Islet 







combination  with  warm  ischemic  stress  during  isolation  procedures  induces  the 
expression  of  crucial  inflammatory mediators  in  the  isolated  islets.  Cell  Transplant. 
2010;19(6):775‐82. Epub 2010/06/25. 
[10]  Shapiro  A,  Lakey  J,  Ryan  E,  Korbutt  G,  Toth  E,  Warnock  G,  et  al.  Islet 
Transplantation  in  Seven  Patients  with  Type  1  Diabetes  Mellitus  Using  a 
Glucocorticoid‐Free Immunosuppressive Regimen. N Engl J Med. 2000;343:230‐8. 
[11]  Tjernberg  J,  Ekdahl  KN,  Lambris  JD,  Korsgren  O,  Nilsson  B.  Acute  antibody‐
mediated  complement  activation  mediates  lysis  of  pancreatic  islets  cells  and  may 
cause  tissue  loss  in  clinical  islet  transplantation.  Transplantation.  2008;85(8):1193‐9. 
Epub 2008/04/24. 
[12]  Hwang  HJ,  Lee M,  Park  JH,  Jung  HS,  Kang  JG,  Kim  CS,  et  al.  Improved  islet 
transplantation outcome by  the  co‐delivery of  siRNAs  for  iNOS and 17beta‐estradiol 
using an R3V6 peptide carrier. Biomaterials. 2015;38:36‐42. Epub 2014/12/03. 
[13]  Wu H, Panakanti R,  Li F, Mahato RI. XIAP gene expression protects beta‐cells 
and  human  islets  from  apoptotic  cell  death. Mol  Pharm.  2010;7(5):1655‐66.  Epub 
2010/08/04. 
[14]  Barbu  AR,  Bodin  B, Welsh M,  Jansson  L, Welsh  N.  A  perfusion  protocol  for 











[16]  Gallichan WS,  Kafri  T,  Krahl  T,  Verma  IM,  Sarvetnick  N.  Lentivirus‐mediated 
transduction of islet grafts with interleukin 4 results in sustained gene expression and 
protection from insulitis. Hum Gene Ther. 1998;9(18):2717‐26. Epub 1999/01/05. 
[17]  Giannoukakis  N,  Mi  Z,  Gambotto  A,  Eramo  A,  Ricordi  C,  Trucco  M,  et  al. 
Infection of  intact human  islets by a  lentiviral vector. Gene Ther. 1999;6(9):1545‐51. 
Epub 1999/09/22. 
[18]  Leibowitz  G,  Beattie  GM,  Kafri  T,  Cirulli  V,  Lopez  AD,  Hayek  A,  et  al.  Gene 
transfer  to  human  pancreatic  endocrine  cells  using  viral  vectors.  Diabetes. 
1999;48(4):745‐53. Epub 1999/04/02. 
[19]  Rodriguez  Rilo  HL,  Paljug  WR,  Lakey  JR,  Taylor  MJ,  Grayson  D.  Biolistic 
bioengineering  of  pancreatic  beta‐cells  with  fluorescent  green  protein.  Transplant 
Proc. 1998;30(2):465‐8. Epub 1998/04/09. 
[20]  Hughes A, Jessup C, Drogemuller C, Mohanasundaram D, Milner C, Rojas D, et 





primary  immunodeficiencies.  J  Inherit  Metab  Dis.  2014;37(4):525‐33.  Epub 
2014/03/13. 
[23]  Brun T, Franklin  I, St‐Onge L, Biason‐Lauber A, Schoenle E, Wollheim CB, et al. 









[26]  Lefebvre B, Vandewalle B,  Longue  J, Moerman  E,  Lukowiak B, Gmyr V, et  al. 
Efficient  gene  delivery  and  silencing  of  mouse  and  human  pancreatic  islets.  BMC 
Biotechnol. 2010;10:28. Epub 2010/04/01. 











[29]  Bartlett R, Denis M,  Inverardi L, Ricordi C.  Introduction of  immunomodulatory 





[31]  Diraison  F, Motakis  E,  Parton  LE,  Nason  GP,  Leclerc  I,  Rutter  GA.  Impact  of 
adenoviral  transduction with  SREBP1c  or  AMPK  on  pancreatic  islet  gene  expression 
profile: analysis with oligonucleotide microarrays. Diabetes. 2004;53  Suppl 3:S84‐91. 
Epub 2004/11/25. 
[32]  Kvell  K,  Nguyen  TH,  Salmon  P,  Glauser  F, Werner‐Favre  C,  Barnet M,  et  al. 







of  tetracycline‐inducible  adenoviral  vectors.  J Mol  Endocrinol.  2007;38(1‐2):127‐36. 
Epub 2007/01/24. 
[35]  Chou  FC,  Sytwu HK. Overexpression  of  thioredoxin  in  islets  transduced  by  a 
lentiviral vector prolongs graft  survival  in autoimmune diabetic NOD mice.  J Biomed 
Sci. 2009;16:71. Epub 2009/08/13. 
[36]  Fenjves ES, Ochoa MS, Cechin S, Gay‐Rabinstein C, Perez‐Alvarez I, Ichii H, et al. 





















MOI  of  pHRSIN  DUAL‐GFP.  Non‐transduced  islets  (Mock) were  used  as  control.  (A) 
Representative  images  of  ex  vivo  cultured  entire  live  transduced  islets.  Top;  GFP 
expression  was  assessed  by  fluorescence  acquisition  using  an  ImageXpress 
Microsystem. Low; Bright field images. Images were captured at 4 days post‐infection. 
Arrows  indicate  necrotic  areas.  Scale‐bars  indicate  100  µm.  n=4  experiments  per 
condition.  (B)  Transduction  efficiency,  defined  as  the  percentage  of  islet  cells 
expressing GFP, was determined by  flow  cytometry  in disaggregated  islets at 4 days 
post‐infection. n=6 per  condition.  (C) Determination of  islet metabolic  activity using 
the  MTT  assay  at  4  days  post‐infection  n=4‐6  per  condition.  (D)  Representative 
immunofluorescence images of Affi‐Gel bead‐embedded pancreatic islets 4 days post‐
infection.  Antibodies  against  GFP  (green),  insulin  (red)  and  glucagon  (cyan)  were 




Fig.  3. A Mild  Trypsin‐EDTA  treatment  increases  transduction  efficiency  in murine 
islets. Freshly  isolated murine  islets were  treated or not with  two  concentrations of 
trypsin‐EDTA  prior  transduction  or  not  with  pHRSIN  DUAL‐GFP.  (A)  Representative 
images of  live  islets exhibiting GFP  fluorescence  subsequent  to  treatment: Top; GFP 
expression  was  assessed  by  fluorescence  acquisition  using  an  ImageXpress 
Microsystem. Low; Bright field images. Images were captured at 4 days post‐infection. 
Arrows indicate necrotic areas. Scale‐bars 100 µm. n=4 experiments per condition. (B) 
Transduction  efficiency  in  trypsin‐EDTA  treated  islets  was  determined  by  flow 
cytometry  at  4  days  post‐infection.  n=3‐8  per  condition.  (C)  Determination  of  islet 
metabolic activity using  the MTT assay 4 days post‐infection. n=4 per condition. 0 X: 
Untreated; 0.5 X: 0.5 X trypsin‐EDTA treatment (250 mg/l trypsin; 0.48 mM EDTA); 1 X: 




protocol  for murine  islets.  Freshly  isolated murine  islets  were  treated  with  0.5  X 
trypsin‐EDTA (250 mg/l; 0.48 mM EDTA) and subsequently exposed to increasing MOI 
of pHRSIN DUAL‐GFP. (A) Representative images of GFP fluorescence emitted from live 






ImageXpress Microsystem. Low; Bright  field  images.  Images were captured at 4 days 
post‐infection.  Scale‐bars  100  µm.  n=4  experiments  per  condition.  (B)  Transduction 
efficiency  in 0.5 X trypsin‐EDTA treated  islets at different days after transduction was 
determined by  flow  cytometry. n=4 per  condition.  (C) Representative  images of  live 
islets exhibiting GFP fluorescence 4 and 10 days post‐treatment: Top; GFP expression 
was  assessed  by  fluorescence  acquisition  using  an  ImageXpress Microsystem.  Low; 
Bright  field  images.  Scale‐bars  100  µm.  n=4  experiments  per  condition.  (D) 
Representative  immunofluorescence  images  of  Affi‐Gel  bead‐embedded  pancreatic 
islets trypsin‐treated and transduced or not with pHRSIN DUAL‐GFP. Antibodies against 
GFP (green),  insulin (red) and glucagon (cyan) were employed.  Images were captured 
in  samples  fixed  at  4  days  post‐infection.  Filled  arrows  indicate  transduced  cells 
expressing  insulin;  Non‐filled  arrows  indicate  transduced  cells  expressing  glucagon. 
Scale‐bars  50  µm.  n=3  per  condition.  (E)  Determination  of  islet  metabolic  activity 
subsequent to a 0.5 X trypsin‐EDTA treatment followed by transduction with a MOI 20. 
A MTT assay was performed 4 days post‐infection. n=3‐4 per condition.  (F) Glucose‐
stimulated  insulin  secretion  was  assessed  in  islet  treated  with  0.5  X  trypsin‐EDTA 









Transduction  efficiency  in  0.5 X  trypsin‐EDTA  treated  islets was determined by  flow 
cytometry  at  4  days  post‐transduction with  a MOI  20.  n=3  per  condition.  (C)  Islet 
metabolic  activity  was  assessed  using  the  MTT  assay.  n=3  per  condition.  (D)  Co‐
immunostaining of GFP  (green),  insulin  (red) and glucagon  (cyan) was performed on 















































































































































































































































































































































































































Ingenuity  Pathway  Analysis  software  to  determine  the  metabolic  pathways  modulated  by 


















































































































  Diabetes  Mellitus  is  a  pandemic  disease  characterized  by  a  wide  range  of 
complications affecting seriously the health of patients. Therefore, the development of 
an  effective  treatment  for  this  disease  is  an  important  worldwide  objective. Main 
experimental  therapies  are  focused  in  the  preservation  of  β‐cell  mass  to  control 
glucose levels in the bloodstream. β‐cell mass maintenance is regulated by a complex 
system  of  transcription  factors.  Two members  of  the  Pax  family,  the  transcription 
factors Pax4 and Pax8, are key players  involved  in  the modulation of  β‐cell plasticity 
under  specific  metabolic  circumstances  conceiving  them  as  potential  therapeutic 
targets for DM treatments. 




Pax4  as  a  master  gene  in  β‐cell  plasticity  in  response  to  physiological  and 
patophysiological  situations  through  the  protection  of  β‐cell  against  apoptosis, 
favoring  β‐cell  survival  and proliferation  in order  to maintain  a  compensatory  β‐cell 
mass  for an adequate  control of glucose homeostasis. We wager on Pax4 as a  first‐
class  target  candidate  capable  of  unifying  a  mechanism  through  which  it  will  be 
possible to develop an innovative therapeutic strategy for the treatment of T1DM and 
T2DM. 
  Our  study  emphasizes  that  Pax4  is  a  pivotal  transcription  factor  in  β‐cell 
dynamics.  Pax4  is  implicated  in  maintaining  mature  islets  homeostasis  under 
detrimental metabolic conditions by 1) preventing hyperglycemia; 2)  increasing β‐cell 
survival;  3)  stimulating  β‐cell  proliferation  (Brun  et  al.,  2008)  and  4)  reducing  the 
development of autoimmunity against β‐cells. 
1. Transient Pax4 overexpression prevents the development of hyperglycemia 








2. Further  investigation of  the  implication of Pax4  in  β‐cell  survival has been 
performed. Pax4 overexpression in vitro protects isolated islets against the deleterious 








nucleus,  mitochondria,  and  ER  influences  the  decision  of  the  β‐cell  to  undergo 




2001).  Prevention  of  NF‐κB  activation  protects  pancreatic  β‐cells  against  cytokine‐
induced apoptosis (Cnop et al., 2005; Giannoukakis et al., 2000; Heimberg et al., 2001). 
Furthermore,  it  has  been  previously  shown  that  low  levels  of  IL‐1β  induce  Pax4 
expression (Maedler et al., 2006) suggesting that a reverse effect could be possible and 
high  levels  of  Pax4  could  repress  endogenous  IL‐1β  production.  Indeed,  our  results 
have shown that transcript levels of IL‐1β and its antagonist IL‐1Ra were decreased to 
50%  in Pax4‐overexpressing  islets. Notably, Pax4‐mediated  inhibition of  IL‐1β with a 
concomitant augment  in the NF‐κB target gene Cox2, an antiapoptotic factor, confers 
increased  resistance  to  death.  In  contrast,  T2DM‐associated  Pax4R129W  animals 





into  the  cytosol  and,  therefore,  prevent  from  cytokine‐mediated  apoptosis. 
Corroborating  our  data,  previous  studies  reported  that  Bcl‐2  regulate  the 





  Our  RNA  profiling  analysis  using  KEGG  (Kyoto  Encyclopedia  of  Genes  and 
Genomes)  functional analysis elucidate  that Pax4 overexpression, but not  the T2DM‐
associated  Pax4R129W  variant,  enriched  the  ER  protein  processing  pathway 
stimulating  β‐cell  survival  and  preventing  apoptosis  through  the  regulation  of  key 
genes  involved  in  ER  stress  response.  Disruption  of  ER  homeostasis  triggers 
accumulation of unfolded proteins and activation of ER  stress  response  that,  finally, 
leads to apoptosis (Schroder and Kaufman, 2005). Because of their high rate of protein 
synthesis,  β‐cells are particularly  susceptible  to ER  stress  (Harding et al., 2001). Our 
microarray data  reveals  that most of  the up‐regulated genes  in Pax4‐overexpressing 
islets are  related  to protein  folding  (Hspa5/Bip, Calr), ER‐Golgi  translocation  (Lman1, 
Lman2,  Sec23b  and  Plaa)  and  ER‐associated  degradation  (Ufd1l,  Derl3,  Pdia4,  Ssr3, 
Syvn1  and Dnaja2/Hsp40).  Conversely,  these  transcripts  involved  in  ER  homeostasis 
were down‐regulated after overexpression of the Pax4R129W variant. Indeed, we have 
demonstrated that Pax4 is able to protect β‐cells against apoptosis by a parallel action 






isolated  islets.  Thapsigargin  is  a  chemical  generally  used  to  induce  ER  stress whose 
action consists in the inhibition of ubiquitous ER Ca2+‐ATPases (SERCA) that leads to the 
depletion  of  ER‐Ca2+  stores  (Samali  et  al.,  2010).  Interestingly,  the  three  most 
important proximal  sensors of ER  stress, Mbtps2  (ATF6), Eif2ak3  (Perk) and Mapk10 
(Jnk3), were up‐regulated in islets overexpressing Pax4, but were marginally altered in 
islets overexpressing Pax4R129W. 
  Interestingly,  Pax4  overexpression  reduced  DNA  damage  and  blunts  β‐cell 
apoptosis  in  two  experimental model  of  diabetes,  our  immunized BPTL mice model 
and  in a STZ chemical model, as showed by  immunodetection of 53BP1 and cleaved 
caspase‐3  proteins.  Pax4  seems  to  present  a  protective mechanism  from  apoptosis 
induced by double‐strand DNA breaks as a  result of oxidative stress accumulation  in 
the diabetic environment.  
3. Of special  interest  in our project  is the determination of the role of Pax4  in 
β‐cell  replication.  Pax4  overexpression  long‐term  (4 months)  but  not  short‐term  (1 
month)  increases  islet  β‐cell  proliferation. A BrdU+/Pdx1+/insulin−  cell  subpopulation 
with  impaired  glucose‐induced  insulin  secretion  was  detected  specifically  in  Pax4‐
overexpressing  islets.  These  cells  were  also  negative  for  both  glucagon  and 
somatostatin.  Given  that  Pax4  overexpression  impedes  insulin  transcription  by  the 
repression of MafA, we hypothesize that these cells were likely β‐cells with low levels 
of  insulin  prone  to  replication. Nonetheless,  it  is  important  to  note  that  long‐term 
expression of Pax4 may disrupt β‐cell function as the cells revert to a dedifferentiated 
progenitor phenotype  thereby  losing  their  capacity  to  secrete  insulin  in  response  to 
glucose and promoting  self‐renewal and  survival. These aberrant alterations may be 
pernicious due to the increased possibility of developing cancer. The latter is consisting 




displayed  increased  levels  of  the  proproliferative  genes  c‐myc  and  the  cell  cycle‐
dependent  kinase,  Cdk4.  Importantly,  the  key markers  of mature  β‐cells MafA  and 





and Cdk6 were  reduced. This could argue  the  low proliferation  ratio detected  in our 
BrdU+/Pdx1+/insulin−  subpopulation,  although  the  replication  is  higher  that  those 
usually observed in normal physiological circumstances in mature pancreatic islets. 









the most  significantly  down‐regulated  pathways  in  islets  overexpressing  the  T2DM‐
linked mutant R129W variant.  In addition, a  considerable  set of genes associated  to 
cell cycle were found increased after Pax4 overexpression such as the Cyclin D3 which 
possesses  a  double  action:  promotes  proliferation  and  represses  insulitis  leading  to 
enhancement of β‐cell survival  (Saavedra‐Avila et al., 2014); cyclin A2  (Ccna2); cyclin 
B2  (Ccnb2);  cell  division  cycle  protein  16  homolog  (Cdc16)  and  origin  recognition 
complex  subunit  4  (Orc4)  among  others.  Strikingly,  most  of  these  genes  were 
unchanged  or  decreased  in  islets  overexpressing  Pax4R129W.  Nevertheless,  Pax4 
overexpressing  islets did not show an anomalous or  increased growth after 1 month. 
This  could  be  explained  by  our  RNA  microarray  analysis  which  also  reveals  the 
expression of molecular cell cycle brakes such as cyclin‐dependent kinase inhibitor 1A 
(Cdkn1a/p21)  and  cyclin‐dependent  kinase  inhibitor  2A  (Cdkn2a).  In  summary,  we 





insulitis.  Insulitis  is characterized by  the  invasion of pancreatic  islets by mononuclear 
cells leading to the loss of most β‐cells by autoimmune attack after prolonged periods 
of  disease  (Kloppel  et  al.,  1985).  Of  note,  approximately  90%  of  non‐Pax4 
overexpressing BPTL mice suffered severe insulitis after 28 days post‐immunization. In 
contrast,  more  than  50%  of  Pax4  overexpressing  BPTL  mice  displayed  no  or  mild 
insulitis  even  after  63  days  of  inducing  the  immune  attack.  In  addition,  our 
transcriptome profile analysis  reveals a  strong up‐regulation of  Lgals9  (galectin‐9)  in 
Pax4‐overexpressing islets. In this context, Lgals9 overexpression, through attenuation 
of  Th1  response,  has  been  related  to  reduction  of  insulitis  and  hyperglycemia  and 
prolongation of grafts survival in NOD mice (Chou et al., 2013).  
Taken  these data  together, we conclude  that Pax4 overexpression  in adult  β‐







  Similar  to  Pax4,  our  studies  reveal  Pax8  as  a  potential master  gene  in  the 
modulation  of  β‐cell  plasticity  in  response  to  physiological  situations  of  increased 












Plachov  et  al.,  1990;  Stoykova  and  Gruss,  1994;  Tong  et  al.,  2009).  Nevertheless, 
previous studies did not detect expression of Pax8  in  the endocrine compartment of 
the  pancreas  (unpublished  data  from  our  group;  (Goode  and  Elgar,  2009),  which 
invalidated  this  transcription  factor  as  a  candidate  for  anti‐diabetic  treatments. 
Nonetheless, converging information from various studies gave hints about a potential 
role of Pax8  in pancreatic  islets. First of all, recent clinical studies have demonstrated 
the  presence  of  Pax8  in  healthy  human  islets  as well  as  in  primary  and metastatic 
PNETs  suggesting  that  this  transcription  factor  could  be  a  specific marker  for  these 
pancreatic neoplasms (Haynes et al., 2011; Laury et al., 2011; Long et al., 2010; Ozcan 
et al., 2011; Sangoi et al., 2011). Secondly, a  transcript expression profile performed 
on  islets  from  pregnant  mice  at  different  stages  of  gestation  suggested  a  robust 
induction of Pax8 expression at day 14.5 of gestation coinciding with the peak of β‐cell 
replication and, consequently, β‐cell mass expansion (Rieck and Kaestner, 2010; Rieck 
et al.,  2009).  Interestingly,  in  a Portuguese  family of Azores with  a newly  identified 
PAX8 mutation (Carvalho et al., 2013), the only pregnant female among the carriers of 
the mutation  developed GDM  (Dr. Anselmo,  personal  communication). Moreover,  a 
recent GWAS  study  has  linked  PAX8 with  T2DM  susceptibility  in  African  Americans 
families (Elbein et al., 2009). This information leads us to determine if Pax8 was really 
expressed  in  mature  β‐cells,  and  if  it  had  an  impact  on  islets  physiology  and 
patophysiology. 
  Based on  the  recent description of Pax8 expression  in adult  islets and PNETs, 
we  analyzed  the  expression  of  this  transcription  factor  in mouse  and  human  islets. 
Astonishingly,  our  data  did  not  support  these  reports,  as  Pax8  transcript  was  not 
detected  in adult mouse  islets and almost undetectable  in human  islets as compared 
to the expression levels in kidney, control organ abundant for Pax8. Curiously enough, 
all previous  clinical  studies have been performed only by  immunostaining using  the 
same polyclonal antibody  (Haynes et al., 2011;  Laury et al., 2011;  Long et al., 2010; 
Ozcan et al., 2011; Sangoi et al., 2011). In contrast, using a different monoclonal Pax8 
antibody we were unable to confirm the expression of this gene  in those tissues. Our 
results  have  demonstrated  that  the most  commonly  used  Pax8  polyclonal  antibody 
cross‐reacts with Pax6 (Pax gene highly expressed in islets). Our data highlight that the 
detection observed  in normal and developing  islets as well as  in PNETs was not Pax8 
but Pax6 as demonstrated by  immunochemical staining with different Pax8 and Pax6 
antibodies. We have proposed that the cause of the cross‐reactivity could be that PAX8 
polyclonal  antibody  was  raised  against  a  212‐amino  acid‐long  polypeptide 







one  of  these  reports  already  pinpoints  PAX8  detection  in  hematopoietic  neoplasms 
suggesting that the inmunoreactivity of PAX8 may be attributed to cross‐reactivity with 




and  PAX5  antibody  has  been  previously  reported  (Morgenstern  et  al.,  2010). 
Additionally,  following  the  publication  of  our  study,  other  studies  corroborate  our 
findings showing that the aberrant detection by polyclonal PAX8 was partially caused 









to physiological  situations  in which  the organism  requires  increased  insulin demand 
and,  consequently,  a  β‐cell mass  expansion  such  as  pregnancy.  Consisting with  this 
idea, we  initially confirmed that Pax8 expression  is  induced during pregnancy  in mice 
reaching maximum transcript  levels 5‐fold higher than those of non‐pregnant mice at 
day 14.5 of gestation that coincides with the peak of β‐cell proliferation in vivo (Rieck 
and  Kaestner,  2010).  In  agreement with  this, we  also  detected  Pax8  expression  by 
immunofluorescence  in  pancreatic  islets  of  pregnant  mice  at  days  10.5‐14.5  of 
gestation. Furthermore, treatment of human islets in culture with prolactin, one of the 
main  hormones  produced  during  pregnancy,  evoked  a  5‐fold  increased  in  Pax8 
expression  72‐hours  post‐treatment.  Surprisingly,  Pax8‐/‐ mice  displayed  a  dramatic 
decrease  in  prolactin  expression  (Friedrichsen  et  al.,  2004)  suggesting  a  close 
interaction  between  this  transcription  factor  and  the  hormone  lactotropes.  Our 
findings were  supported by microarray data  from Beta Cell Gene Atlas  (Kutlu et al., 
2009);  http://www.t1dbase.org/page/AtlasView)  which  confirm  Pax8  expression  in 
human  and  mouse  pancreatic  islets  under  physiological  and  patophysiological 
conditions. Interestingly, Pdx1 levels were suppressed in both mouse and human islets 
during pregnancy progression or prolactin  treatment  respectively. We speculate  that 
decreased Pdx1 expression  levels are related to the control of β‐cell growth, function 
previously reported by global gene profile analysis of rat  islets (Gauthier et al., 2004; 
Johnson  et  al.,  2003).  This  transcription  factor  is  indispensable  for  both  pancreas 
development  and  subsequent  β‐cell  formation  and  function  (Hansen  et  al.,  2000; 
Stoffers et al., 1997a). We postulate that similar to Pax4, Pax8 expression could lead to 






machinery  in  the  replication  process.  Importantly,  prolactin  treatment  induced  a 
transient increase in the proliferation of human islets that reached maximum levels of 
2‐fold  at  24‐hours  post‐treatment.  Intriguingly,  our  in  vitro  data  indicate  that 
proliferation  precedes  induction  of  Pax8  while  in  our  in  vivo  data  correlates  in 
gestational circumstances. Notwithstanding these facts, Pax8 is clearly activated under 
specific  physiological  conditions  such  as  pregnancy,  although  the  implication  of  this 
transcription  factor  in  regulating  β‐cell  replication  and/or  survival  remains  to  be 
established.  Therefore,  correlating  with  the  novel  PAX8  mutation  responsible  for 
congenital hypothyroidism in an Azores family, we could speculate a potential function 
of Pax8  in  islets glucoregulation and/or  islets maturation  that,  in  close  relation with 
thyroid dysfunction,  leads  to a  specific genetic disorder  that,  finally, develops GDM. 
Deciphering  the mechanism  of  action  in  which  Pax8  controls  the  pancreatic  islets 
physiology is crucial to discover novel therapies to treat DM. 
  The  unexpected  finding  that  Pax8  is  induced  during  pregnancy  reveals  the 
presence of a new player  in  islets physiology  that may play an  important  role  in cell 
expansion in response to metabolic demands. In order to evaluate the potential direct 
functional  implications of Pax8 on  islets physiology we created a  lentiviral vector  for 
Pax8 overexpression. Unfortunately,  the  limitations of  the efficiency and difficulty of 
current protocols for gene transfer in entire islets impeded us to study the role of Pax8 
since  it  is of  great  importance  the maintenance of  the  integrity of  islets  to  conduct 
mechanistic studies. As a consequence of  these complications, we have developed a 
simple,  reproducible  and  easy‐to‐use  transduction  protocol  that  allows  a  significant 
improved efficiency, being able  to  infect approximately 72‐80% of  the cells of entire 
murine and human islets. Our protocol includes a mild trypsinization step (0.5X trypsin‐
EDTA for 3 minutes) and a lower virus dosage of MOI (Multiplicity Of Infection) 20 for 
up  to 4 days post‐transduction. Previous protocols  that have shown similar  infection 
efficiency  required much  higher  virus  dosage  (MOI  100)  and  chemical  agents  that 
results detrimental for islets function and survival (Barbu et al., 2006; Kvell et al., 2005; 
Rajalingam  et  al.,  2001).  Remarkably,  our  transduction  protocol mantains  1)  islets 
functionality in the absence of detrimental effects in glucose‐induced insulin secretion; 
2)  islet  integrity  presenting  normal  islet  architecture;  3)  islets  health  with  optimal 
insulin  and  glucagon  expression  in  human  and mouse  islets  and,  finally,  4)  normal 
metabolic activity of  islets cells measured by NAD(P)H‐oxidase activity. Singularly, our 
entire‐islets  transduction  protocol  supposes  a  reliable  easy‐to‐use  procedure  that 
would facilitate and improve the current gene therapies prior islets transplantation to 
treat diabetes mellitus and so necessary to treat this pandemic disease.  
  Gene  profiling  analysis  on  mouse  islets  overexpressing  murine  Pax8  had 
allowed us  to  identify metabolic pathways and  target genes modulated by Pax8  that 
may  be  useful  for  the  development  of  novel  anti‐diabetic  agents.  Indeed, 
transcriptome profiling analysis determines that Pax8 overexpression is mainly related 






metabolic  syndrome.  Furthermore,  Pax8  controls  gene  network  connected  with 
immunomodulation  favoring  protection  against  insulitis  under  circumstances  of 
metabolic  stress  such  as  pregnancy  in which  the  immune  system  undergoes  great 
changes due to the presence of the  fetus. Taken together, our data reveal Pax8 as a 
potential  therapeutic  gene  involved  in  islets  plasticity  due  its  implication  in  a  cell 
signaling  pathway  that  promotes  insulin  production,  proliferation  and/or 
immunomodulation of β‐cells during pregnancy. 
  To  conclude,  islet  β‐cell  regeneration  is  a  fascinating  field  with  promising 
potential for the treatment of diabetes mellitus. The master transcription factors Pax4 
and Pax8 play a crucial role in mature islets plasticity improving β‐cell survival, function 
and  proliferation  under  certain  physiological  and/or  patophysiological  situations  of 
increased metabolic  demands.  Alternatively,  these  factors  could  also  be  useful  for 
optimizing  islet  transplantation  and  post‐transplantation  processes  blunting  the 















































































the  development  of  hyperglycemia  by  preserving  β‐cell mass  in  two  in  vivo 
models of β‐cell destruction,  in a chemical‐STZ model and  in a chronic  in vivo 
autoimmune attack  
 Pax4,  but  not  Pax4R129W,  overexpression  in  vitro  protects  isolated  islets 
against  cytokine‐mediated  β‐cell  apoptosis  by  suppressing  IL1β  expression 
levels  and  its  antagonist  IL‐1Ra, while  increasing  Bcl‐2  and  Cox2  levels  that 
blunted cytochrome C release. 
 Pax4  overexpression  decreases  insulitis  and  enhances  β‐cell  fitness  in 
immunized BPTL mice. 
 Pax4 overexpression reduced DNA damage in immunized BPTL mice and in STZ‐
challenged  mice  by  suppressing  double  strand  DNA  breaks  and  blunting 
apoptosis. 
 Transcriptome  profiling  of  Pax4‐overexpressing  mouse  islets  reveals  the 
upregulation  of  genes  and  implicated  in  ER  homeostasis.  The  endoplasmic 
reticulum  (ER) processing of proteins was among  the  top up‐regulated KEGG 
pathways  in  islets overexpressing Pax4, but was among  the most significantly 
down‐regulated pathways in islets overexpressing Pax4R129W mutant variant.  
 Pax4  overexpression  long‐term  (4  months),  but  not  short‐term  (1  month), 




 Long‐term  expression  of  Pax4  disrupts  β‐cell  function  promoting  a 
dedifferentiated state thereby losing their capacity to secrete insulin. Strikingly, 
this effect was reversible and not harmful upon inhibition of Pax4 expression. 
 RNA  profiling  analysis  establishes  that  Pax4  overexpression  enriches  several 
transcripts  involved  in stimulating β‐cell growth  including Cyclin D3, Cyclin B2 
and  Cyclin A2. Most  of  these  genes were  either  unchanged  or  decreased  in 
islets expressing Pax4R129W. Furthermore, cell  cycle was among  the  top up‐
regulated  KEGG  pathways  in  islets  overexpressing  Pax4,  but was  among  the 















• Pax8  is not detected  in PNETs refusing  its use as a valuable diagnostic marker 
for pancreatic neoplasm.  
• Pax8  expression  is  induced  during  pregnancy  in  mice  reaching  maximum 
transcript  levels  at  day  14.5  of  gestation  correlating with  the  peak  of  β‐cell 
proliferation in vivo.  
• Pax8 protein is detected in pancreatic islets of pregnant mice at days 10.5‐14.5 
of  gestation  suggesting  the  existence  of  a  pro‐proliferative  Pax8+ 
subpopulation. 
• Human  islets treated with prolactin  (to mimick pregnancy) evoked a transient 
increased in Pax8 expression 72‐hours post‐treatment. 
• Prolactin  treatment  induced  an  increase  in  the  proliferation  rate  of  human 
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